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1 Zusammenfassung
S. pyogenes ist ein wichtiger humanpathogener Erreger, der sowohl lokale Infektionen als
auch schwere invasive Erkrankungen verursachen kann. Während die Interaktionen von
Streptokokkenmit Zellen des Epithels schon genauer untersucht worden sind, gibt es bis-
her kaum Daten über die Wechselwirkungen mit dem Endothelium. Das Endothelium
kleidet die Blutgefäße aus und stellt somit einen relevantes Ziel für invasive Streptokok-
ken oder deren Toxine dar. In dieser Arbeit wurden die eukaryontischen Signaltransduk-
tionskaskaden, die an der Aufnahme eines S. pyogenes-Stammes des M3-Typs in humane
Endothelzellen beteiligt sind, auf molekularer Ebene charakterisiert.
In dieser Arbeit konnte das erste Mal gezeigt werden, dass Streptokokken des Serotyps
M3 über cholesterinreicheMembranmikrodomänen in Endothelzellen aufgenommenwer-
den können. Bei diesen Mikrodomänen handelt es sich nicht um Caveolae. Dieses Ergeb-
nis grenzt diesen Internalisierungsmechanismus deutlich von der Fibronektin/Integrin-
vermittelten Aufnahme ab. Die Internalisierung geht ultrastrukturell mit der Bildung
von protrusiven Membranausstülpungen einher, die sich über die Bakterien schieben.
Auf molekularer Ebene kommt es zu Reorganisationen des Aktin-Zytoskeletts. Es konn-
te durch pharmakologische Inhibition sowie mikroskopische und biochemische Untersu-
chungen gezeigt werden, dass für diese Reorganisationen die Aktivität von Kinasen der
Src-Familie essentiell ist. Eine weitere wichtige Klasse von zellulären Regulatoren, die
bei diesen Prozessen beteiligt sind, stellen die GTPasen der Rho-Familie dar. Insbeson-
dere Rac1 spielt bei den in dieser Arbeit untersuchten Prozessen eine entscheidende Rol-
le. Dies wurde durch Kolokalisationsexperimente, transiente Transfektion mit der domi-
nant negativen Form von Rac1 und der biochemischen Bestimmung der Rac1-Aktivität ge-
zeigt. Darüber hinaus konnte das erste Mal eine Verbindung zwischen der Reorganisation
des Aktin-Zytoskeletts während der Aufnahme von Streptokokken und der Rekrutierung
des Arp2/3-Komplexes, der durch Rac1 aktiviert werden kann, nachgewiesen werden.
Die Aktivierung von Rac1 erfolgt dabei auf einem Phosphatidylinositol 3-Kinase (PI3K)-
unabhängigen Weg, der bisher für die Internalisierung von Streptokokken nicht beschrie-
ben wurde. Während die Internalisierung der Bakterien und die damit einhergehendeAk-
tivierung von Rac1 unabhängig von der Aktivität von PI3Ks ablaufen, spielen diese je-
doch eine entscheidende Rolle für das weitere intrazelluläre Schicksal der Streptokokken.
1
1 Zusammenfassung
Die Bakterien kolokalisieren transient mit EEA1, einemMarker für frühe Endosomen, der
über eine FYVE-Domäne an Phosphatidylinositol 3-Phosphat (PtdIns(3)P) binden kann.
PtdIns(3)P ist ein Produkt von Klasse III PI3Ks und wird durch die Kinase transient auf
der endosomalen Membran gebildet. Zusätzlich konnte gezeigt werden, dass durch phar-
makologische Inhibierung der PI3Ks der Erwerb des Proteins LAMP1, das ein Marker für
späte Endosomen/Lysosmen ist, verhindert werden konnte. Diese Experimente zeigten




2.1 Streptococcus pyogenes - Gruppe A Streptokokken
Streptococcus pyogenes (Gruppe A Streptokokken, GAS) ist ein wichtiger Gram-positiver,
humanpathogener Erreger, der sowohl lokale als auch schwere invasive Erkrankungen
verursachen kann. S. pyogenes gehört zur Gruppe der homofermentativen Bakterien, die
ihre Energie durch Fermentation von Glucose zu Lactat beziehen. DesWeiteren sind Strep-
tokokken aerotolerant und katalasenegativ sowie unbeweglich. Sie bilden keine Sporen.
Ein weiteres charakteristisches Merkmal ist die Fähigkeit zur Hämolyse, d. h. Erythrozy-
ten zu lysieren. Dies äußert sich in der Bildung klarer Höfe um wachsende Kolonien auf
Blutagarplatten, was auch als β-Hämolyse bezeichnet wird. Aufgrund dieser β-Hämolyse
lässt sich S. pyogenes eindeutig von anderen Streptokokken-Spezies unterscheiden, die wie
zum Beispiel Streptococcus pneumoniae nur zur unvollständigenHämolyse, der sog. α- oder
vergrünenden Hämolyse fähig sind.
S. pyogenes ist ein ausschließlich humanpathogener Erreger. Als Reservoir gelten sowohl
die menschliche Haut als auch die Schleimhäute des oberen Respirationstraktes. Strepto-
kokken sind in der Lage, eine ganze Reihe von verschiedenen Krankheiten zu verursa-
chen, die von lokalen Infekten der Haut (Impetigo und Hautläsionen) und der Schleim-
häute (Tonsillitis, Pharyngitis, Scharlach) [38] bis zu schweren, invasiven und lebensbe-
drohenden Krankheiten wie Sepsis, dem sog. streptococcal toxic shock syndrome (STSS) und
nekrotisierender Fasciitis reichen können [44]. Als Folge von Streptokokkeninfektionen
können Autoimmunerkrankungen wie rheumatisches Fieber, rheumatische Endokarditis
und akute Glomerulonephritis auftreten [38, 158]. Diese Folgeerkrankungen stellen ins-
besondere in Entwicklungsländern ein großes Problem dar. Gegenwärtig treten etwa 10
Millionen Streptokokkeninfektionen pro Jahr auf, bei denen es sich in den meisten Fällen
um lokale Infektionen (Haut- und Racheninfektionen) handelt. Trotzdem kommt es seit
Mitte der 80iger Jahre immer wieder zu weltweit auftretenden Fällen von schweren sys-
temischen Streptokokkeninfektionen und Ausbrüchen von STSS [10, 19, 161]. Diese Fälle,
insbesondere das STSS, sind mit einer hohen Mortalitätsrate von 30-60% verbunden, da es
für diese Erkrankungen keine wirkungsvolle Therapie gibt [157]. In Entwicklungsländern
ist rheumatisches Fieber eine derHauptursachen für herzkreislaufbedingte Todesfälle. Von
3
2 Einleitung
100.000 Kindern im Schulalter sind jährlich 100-200 von dieser durch Streptokokken her-
vorgerufen Folgeerkrankung betroffen [118].
Hinsichtlich der Behandlung von Streptokokkeninfektionen ist Penicillin immer noch das
Antibiotikum der Wahl und überraschender Weise wurden bis heute keine resistenten
Stämme gefunden [68, 96, 24]. Trotzdem kommt es in bis zu 25% der mit Penicillin be-
handelten Pharyngitisfälle zu einer unvollständigen Beseitigung des Erregers, was darauf
zurückzuführen ist, dass Streptokokken Strategien entwickelt haben, um derWirkung des
Antibiotikums zu entgehen [77, 127]. Als mögliche Erklärungsansätze wurden zum einen
das intrazelluläre Überleben der Bakterien als auch die Degradation des Antibiotikums
durch β-Lactamase produzierende Kommensale, die den Wirt zusammen mit dem Patho-
gen besiedeln, vorgeschlagen [130, 148].
Einer der initialen und essentiellen Schritte in der Pathogenese stellt die Adhäsion an das
Gewebe des Wirtes dar. Die Adhäsion ermöglicht es pathogenen Bakterien, sich an be-
stimmten Stellen im Körper des Wirtes anzuheften und diesen nachfolgend zu kolonisie-
ren [11]. Ausgehend von der Anheftung können die Streptokokken entweder extrazellu-
lär verbleiben und sich lokal vermehren oder sich in tiefere Gewebeschichten ausbreiten.
Darüber hinaus können sie auch ihre eigene Aufnahme in Wirtszellen auslösen. In dieser
intrazellulären Nische sind sie vor Antibiotika, die die Zellmembran nicht durchdringen
können, und der Immunabwehr des Wirtes geschützt, können persistieren und sich zu
einem späteren Zeitpunkt weiter ausbreiten. S. pyogenes hat eine ganze Reihe von Viru-
lenzfaktoren evolviert, die es dem Bakterium ermöglichen, den Wirt zu kolonisieren, in
tiefere Gewebe und Zellen einzudringen und das Immunsystem zu umgehen.
2.1.1 Virulenzfaktoren von S. pyogenes
Nachdem das Bakteriummit demWirt in Kontakt gekommen ist, gibt es mehrere kritische
Schritte für das Pathogen um eine Infektion auszulösen. Der erste Schritt der Kolonisie-
rung besteht in der Anheftung an das Wirtsgewebe, der durch bakterielle Adhäsine, die
die Bindung an das Epithelium der Schleimhäute und der Haut vermitteln, eingeleitet
wird. Gleichzeitig muss S. pyogenes die Immunabwehr des Wirtes umgehen, d. h. (i) die
Möglichkeiten besitzen, die Aufnahme durch phagozytische Zellen zu verhindern, (ii) in-
nerhalb von phagozytischen Zellen zu überleben und (iii) in der Lage sein, Antikörper zu
degradieren. Alle diese Prozesse werden von verschiedenen Virulenzfaktoren übernom-




2.1.1.1 Adhärenzfaktoren von S. pyogenes
Als Adhärenzfaktoren oder Adhäsine bezeichnet man bakterielle Oberflächenkomponen-
ten, die die Anheftung an das Gewebe desWirtes ermöglichen. Bei denmeisten Adhäsinen
von S. pyogenes handelt es sich um Proteine, wobei auch andere Faktoren wie Polysaccha-
ride oder Lipide adhäsive Funktionen ausüben können. Die Zielstrukturen dieser bakte-
riellen Adhäsine sind Moleküle auf mukosalen Oberflächen, der Haut und in Wunden.
Die meisten pathogenen Bakterien exprimieren mehrere Adhäsine, die entweder diesel-
ben aber auch unterschiedliche Zielmoleküle binden können. Die Fähigkeit unterschiedli-
che Adhäsine exprimieren zu können, lässt auf eine Beteiligung der einzelnen Adhäsine
während verschiedener Phasen des Adhärenzvorganges, auf eine umweltbedingt unter-
schiedliche Expression und/oder eine redundante Funktion schließen.
S. pyogenes besitzt mindestens neun distinkte fibronektinbindende Proteine. Einige von ih-
nen sind in einer großen Zahl von verschiedenen Serotypen zu findenwie bspw. die Prote-
ine SfbI oder FBP54, während das M1 oder das M3 Protein ausschließlich in den Serotypen
M1 oderM3 zu finden sind. SfbI bzw. seine allelische Variante Protein F1 sind unter den fi-
bronektinbindenden Proteinen die am besten charakterisiertesten. Talay et al. konnten 1992
die Funktion von SfbI/Protein F1 als Adhäsin nachweisen [163, 63]. SfbI hat eine modu-
lare Struktur und bindet Fibronektin über zwei verschiedene Domänen [164, 149, 122].
Durch Bindung der Fibrin-Heparin-Bindungsregion des Fibronektins an die C-terminale
Fibronektin-Binderegion kommt es zu einer Konformationsänderung im SfbI-Protein. Die-
se aktiviert die sog. spacer 2-Region (auch UR-Domäne genannt), die nun ihrerseits an das
45-kDa-Fragment des Fibronektins bindet [165]. Neben der Funktion als Adhäsin stellt SfbI
auch ein potentes Invasin dar, das die Aufnahme in eukaryontische Zellen vermitteln kann
[104, 74]. Die Bindung an humane Zellen ist abhängig von fibronektinbindenen Integrinen
auf der Zelloberfläche [123]. Vor kurzem wurde die erste dreidimensionale Struktur für
ein bakterielles fibronektinbindendes Peptid, das B3T-Peptid aus dem FnB Protein (FnBP)
von Streptococcus dysgalactiae, im Komplex mit den 1F12F2-Modulen des Fibronektins ver-
öffentlicht [147]. Dabei wurden Bindungsaffinitäten im nanomolaren Bereich gemessen.
Diese hohe Bindungsaffinität ist eine wichtige Voraussetzung für die bakterielle Adhäsi-
on, die den Scherkräften auf den mukosalen Oberflächen standhalten muss.
Protein F2 oder PFBP sind homologe aber unterschiedliche fibronektinbindende Proteine,
die in den meisten Isolaten gefunden werden, denen das Gen für sfbI/prtF1 fehlt [75, 137].
Wie SfbI besitzt Protein F2 zwei Bindungsdomänen, die mit Fibronektin interagieren kön-
nen.
Ein weiteres Protein, das Fibronektin binden kann, ist das Protein FBP54. Es ist das am
häufigsten vorkommende fibronektinbindende Protein und in allen S. pyogenes Isolaten
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zu finden [33]. Obwohl FBP54 das klassische Membrananker-Motiv von Gram-positiven
Oberflächenmolekülen fehlt, wird es vermutlich durch einen alternativen Mechanismus
auf der Oberfläche der Bakterien verankert [27].
Cue et al. [36] konnten zeigen, dass M1 Protein, ein Mitglied der M Proteinfamilie (sie-
he auch Kapitel 2.1.1.2), in der Lage ist, Fibronektin zu binden. Durch Anti-M1 Antikör-
per konnte die Adhärenz an Epithelzellen blockiert werden, des Weiteren zeigte eine M1-
defiziente Mutante eine verringerte Adhärenz und Invasion [43]. Die zellulären Rezepto-
ren des M1/Fibronektin-Komplexes sind, wie auch im Falle von SfbI, die α5β1-Integrine
[37].
Neben den fibronektinbindenden Faktoren sind zur Zeit zwei kollagenbindende Proteine
von S. pyogenes beschrieben: M3 Protein und Cpa. M3 Protein bindet lösliches Kollagen des
Typs I und IV, sowie native Kollagenmatrices [42]. Verantwortlich für die Bindung ist die
N-terminale, variable Region, die jedoch spezifisch für dasM3 Protein ist. Dies erklärt auch
die Tatsache, warum andere M Proteine nicht in der Lage sind, Kollagen zu binden. Neben
der direkten Bindung an die Kollagenmatrix führt die Aggregation von löslichem Kolla-
gen auf der Bakterienoberfläche zur Bildung von großen bakteriellen Aggregaten [42]. Das
zweite bisher beschriebene Kollagen-Bindungsprotein wurde in einem Stamm des Sero-
typs 49 gefunden und vermittelt die Anheftung an immobilisiertes Kollagen Typ I [131]. In
stark bekapselten Stämmen des Serotyps M18 wird die Kollagen-Bindungsaktivität durch
die Hyaluronsäurekapsel (siehe Kapitel 2.1.1.2) vermittelt. Die Fähigkeit zur Kollagenbin-
dung durch M3 Protein und die Hyaluronsäurekapsel wurde sowohl ex vivo auf nativen
Kollagenfasern als auch in vivo in einem murinen Hautinfektionsmodell nachgewiesen
[42].
Neben der Interaktion mit Kollagen ist die Hyaluronsäurekapsel auch in der Lage, direkt
an das humane CD44 Protein auf der Oberfläche von Keratinozyten zu binden, welche den
Hauptzelltyp des humanen Rachenepithels und der Haut darstellen [144].
Ein weiterer Rezeptor auf der Oberfläche von Keratinozyten, der in diesem Fall durch
das M6 Protein gebunden wird, ist CD46 [116]. Verantwortlich für die Interaktion ist der
C-terminale Teil des M6 Proteins und die kurzen Konsensusdomänen drei und vier von
CD46 [59]. Obwohl strukturell eng miteinander verwandt, repräsentieren die M Proteine
hinsichtlich ihrer zellulären Rezeptoren eine heterogene Gruppe von Adhäsinen [13].
Einige der genannten Adhäsine stellen auch potente Invasine dar, die es S. pyogenes er-
möglichen, die eigene Aufnahme in Wirtszellen auszulösen. Die diesen Invasionsvorgän-




2.1.1.2 Weitere Virulenzfaktoren von S. pyogenes
Neben den für die Adhärenz wichtigen Virulenzfaktoren besitzt S. pyogenes noch eine Viel-
zahl weiterer Faktoren, die für die erfolgreiche Ausbreitung und die Umgehung der Im-
munabwehr desWirtes essentiell sind und von denen im Folgenden einige näher beschrie-
ben werden sollen.
Antiphagozytische Faktoren ermöglichen es den Streptokokken zum Beispiel im mensch-
lichen Blut zu überleben, indem sie die Aufnahme und Abtötung durch Immunzellen
wie polymorphkernige Leukozyten (PMN) und Makrophagen verhindern. Die Hyaluron-
säurekapsel ist ein auf der Oberfläche der Bakterien lokalisiertes Polysaccharid, welches
sich aus wiederholenden Einheiten von D-Glukuronsäure und N-Acetylglukosamin zu-
sammensetzt [159]. Der Verlust der Kapsel durch Mutationen oder enzymatischen Abbau
erhöht die Empfindlichkeit gegen Phagozytose sowohl in vitro [41, 52] als auch in vivo
[9, 72, 102, 179, 180]. Außerdem vermittelt die Kapsel auch die Bindung von Kollagen und
die Adhärenz an den humanen Hyaluronsäurerezeptor CD44 (siehe auch Kapitel 2.1.1.1)
[42, 39].
Ein weiterer Virulenzfaktor, der eine antiphagozytische Funktion besitzt, ist das M Prote-
in, das auch für die Einteilung der Streptokokken in unterschiedliche Serotypen benutzt
wird [86]. Der antiphagozytische Effekt des M Proteins wird von einigen Gruppen auf der
Fähigkeit Fibrinogen und den Komplementfaktor H zu binden zurückgeführt, was zu ei-
ner Hemmung der Komplementkaskade führt [69]. Darüber hinaus wurde gezeigt, dass
verschiedene M Proteine einen Beitrag zur Adhäsion und Internalisierung leisten. Da das
M Protein verantwortlich für die Generierung von protektivenAntikörpern gegen Strepto-
kokken ist [15], wird versucht einen Impfstoff auf der Basis dieses Proteins zu entwickeln
[40].
S. pyogenes ist in der Lage, die Rekrutierung von PMNs zum Infektionsherd zu reduzieren,
indem durch die Serinprotease ScpA (auch bekannt als C5a-Peptidase) der chemotakti-
schen Komplementfaktor C5a gespalten wird. Aufgrund ihres hohen Konservierungsgra-
des, der Lokalisation auf der Oberfläche der Bakterien und ihrer wichtigen Rolle während
der Infektion, stellt die C5a-Peptidase ebenfalls einen möglichen Impfstoffkandidaten ge-
gen GruppeA Streptokokkendar [152, 29]. Protein SIC (streptococcal inhibitor of complement)
ist ein sekretiertes Protein, das vorrangig in Streptokokkendes SerotypsM1 vorkommt [4].
Die Funktion von SIC besteht in der Bindung von Regulatoren des Komplementsystems
wie bspw. den humanen Plasmaproteinen Clusterin und HRG (histidine-rich glycoprotein)
[4]. Zusätzlich hat SIC einen inhibitorischen Effekt auf zwei in PMNs vorkommende anti-




S. pyogenes produziert eine Reihe von pyrogenen Exotoxinen (Spe’s), die eine starke Ähn-
lichkeit mit Enterotoxinen von Staphylokokken aufweisen [101]. Die Expression der Exo-
toxine steht sowohl mit der Entstehung von Scharlach als auch mit dem STSS im Zusam-
menhang [31, 110]. Sie sind in der Lage T-Zellen zu stimulieren, was zur Freisetzung von
großenMengen an inflammatorischen Zytokinen und einer erhöhten Kapillardurchlässig-
keit führt [87]. SpeB ist eine Cysteinprotease, die eine Vielzahl von Wirtsproteinen wie
beispielsweise Fibrin [46], das antibakterielle Peptid LL-37 [143], Immunglobuline [30]
und hochmolekulares Kininogen [65] spaltet. SpeB ist allerdings nicht nur in der Lage
Wirtsproteine zu degradieren, sondern spaltet auch Oberflächenproteine der Streptokok-
ken wie zum Beispiel die C5a-Peptidase oder Protein H [3] und setzt Fragmente des M
Proteins frei [12].
SLO und SLS sind von S. pyogenes produzierte Exotoxinemit hämolytischer Aktivität. SLO
und SLS sind in allen GAS-Isolaten zu finden, wobei SLS für die auf Blutagarplatten
sichbare β-Hämolyse verantwortlich ist [153]. Eine Rolle bei der Ausbreitung im Gewe-
be spielt die Streptokinase von S. pyogenes. Bei diesem Virulenzfaktor handelt es sich um
ein sekretiertes Plasminogen-Bindungsprotein, das in den meisten Streptokokken-Isolaten
vorkommt [71]. Streptokinase ist in der Lage gebundenes Plasminogen in Plasmin um-
zuwandeln [93]. Desoxyribonukleasen (A, B, C und D) sollen durch den Abbau von frei
vorliegender DNA in eitrigen Abzessen die Viskosität herabsetzen.
2.2 Signaltransduktion in eukaryontischen Zellen
Die Weiterleitung von Signalen durch die Zellmembran zu verschiedenen intrazellulären
Zielen ist essentiell für nahezu alle Vorgänge in eukaryontischen Zellen wie bspw. den
zellulären Metabolismus, Bewegungsvorgänge, Zellteilung und Differenzierung. Extra-
zelluläre Signale können sich dabei in physikalischer Form (mechanischer Stress, Licht)
oder in molekularer Form (Wachstumsfaktoren, Zytokine, Lipide) manifestieren. Mole-
kulare Signale können auf der einen Seite durch direkte Penetration der Zellmembran,
wie im Fall von Steroidhormonen, oder durch Bindung an spezifische Oberflächenrezep-
toren (Rezeptor-Tyrosinkinasen, Adhäsionsrezeptoren und G-Protein-gekoppelte Rezep-
toren) vermittelt werden. Die intrazelluläre Weiterleitung erfolgt über eine Reihe verschie-
dener, biochemisch definierter Prozesse wie Proteinphosphorylierung, Protein-Protein-
Interaktionen und durch die Bildung sog. second messengers. Die Signalprozesse müssen





Lipid rafts sind in der Plasmamembran lokalisierte Mikrodomänen und weisen eine spezi-
elle Lipid/Cholesterin-Komposition auf. Historisch gesehen basiert das lipid raft-Konzept
auf biochemischen Daten zur Lipidphasentrennung und der polarisierten Verteilung von
bestimmten Lipiden und Proteinen in Epithelzellen, insbesondere von apikalen Glycosyl-
phosphatidylinositol-verankerten Proteinen (GPI-APs). Diese GPI-APs sind assoziiert mit
Zellmembranen, die resistent gegen die Extraktion mit nicht-ionischen Detergentien bei
niedrigen Temperaturen sind, was auch zur Bezeichnung „detergentienresistente Mem-
branen“ (DRMs) führte [22, 55].
Lipid rafts setzen sich aus Glykosphingolipiden, freiem Cholesterin und gesättigten Phos-
pholipiden zusammen [64]. Darüber hinaus findet man aber auch verschiedene Proteine,
wie Rezeptoren mit intrinsischer Tyrosinkinaseaktivität, G-Protein-gekoppelte Rezepto-
ren, heterotrimere G-Proteine sowie myristylierte und palmitylierte Proteine wie bspw.
Nichtrezeptor-Tyrosinkinasen und Caveolin [80, 114]. Cholesterin interkaliert zwischen
den Lipiden und verdichtet die Membranen dadurch. Dabei kommt es zur Bildung be-
sonders fester Assoziate zwischen Cholesterin und den Sphingolipiden, so dass sich die
Eigenschaften dieser Membranbereiche verändern. Diese Membransubdomänen werden
als Lipiddomänen mit geordneter Phase beschrieben, die in einer ungeordneten Lipid-
doppelschicht (liquid disordered, ld) dispergiert sind. In dieser auch als liquid-ordered (lo)
bezeichneten Phase liegen die Acylketten der Lipide gestreckt und dichter gepackt vor.
Sie besitzen aber trotzdem eine hohe laterale Mobilität. Die Größe variiert von 70-370 nm
im Durchmesser [170, 67, 73]. Verschiedene Daten legen die Vermutung nahe, dass diese
Membrandomänen klein und beweglich sind, aber durch bestimmte Proteine oder Anti-
körper-Quervernetzungen in sog. Caveolae oder größeren Domänen stabilisiert werden
können. Diese Fähigkeit versetzt sie in die Lage, zu einer bestimmten Zeit bestimmte
Proteine in einem lokal begrenzten Membranbereich zusammenzuführen. Darüber hin-
aus können lipid rafts bestimmte Proteine voneinander trennen und auf diese Weise ihre
Aktivierung verhindern [184, 185].
Diese spezialisierten Membrandomänen stellen aufgrund ihrer Fähigkeit, Signaltrans-
duktions-Plattformen zu bilden, ein attraktives Ziel für verschiedene Pathogene wie Bak-
terien, Viren und Parasiten bzw. deren Toxine dar [83, 126, 61]. Prototypen bakterieller
Toxine, die an lipid rafts binden, sind porenbildende Toxine wie bspw. Aerolysin oder
Listeriolysin O, die lipid rafts als „Konzentratoren“ für die durch Oligomerisierung initi-
ierte Porenbildung nutzen [1, 58]. Multimere Toxine hingegen nutzen lipid rafts nicht zu
Konzentrationszwecken, sondern um mit Rezeptor-Clustern zu interagieren. Das Chole-
ra Toxin bspw. nutzt seine pentamere Rezeptorbindungsdomäne um mit mehreren Gan-
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gliosid GM1-Molekülen zu interagieren, was zu einer hochaffinen Bindung des Toxins an
unter anderem in Caveolae geclustertemGM1führt [181]. Darüber hinaus sind auch Bakte-
rien selbst in der Lage, an lipid rafts zu binden, darunter bspw. verschiedene Spezies von
Echerichia coli, Shigella flexneri, Salmonella typhimurium, Mycobacteria spp., Chlamydia spp.,
Campylobacter jejuni (zusammengefasst in [97]) als auch Listeria monocytogenes [151] und
Sphingomonas spp. [7].
2.2.2 Die Src-Kinase-Familie
Proteinkinasen sind Enzyme, die die Übertragung einer Phosphatgruppe auf die Hy-
droxylseitenkette einer Aminosäure bestimmter Proteine katalysieren. Abhängig von der
Aminosäure, deren Hydroxygruppe phosphoryliert wird, werden diese Enzyme in Prote-
in-Serin/Threoninkinasen und Protein-Tyrosinkinasen unterteilt. Maning et al. [98] iden-
tifizierten im menschlichen Genom 478 typische und 40 atypische Protein-Kinasegene,
darunter 385 Protein-Serin/Threoninkinasen und 90 Protein-Tyrosinkinasen. Die Protein-
kinase-Familie ist damit die zweitgrößte Enzymfamilie. Sie spielen in vielen Signaltrans-
duktions-Prozessen eine Rolle und regulieren verschiedene biochemische Prozesse.
Eine wichtige Klasse von Nicht-Rezeptor-Tyrosinkinasen repräsentiert die Familie der Src
Protein-Tyrosinkinasen. Die Src-Familie besitzt 11 Mitglieder, die zum Teil gewebespezi-
fisch exprimiert werden. Die bekanntesten Vertreter sind Src, Yes und Fyn, die auch in
allen Zelltypen exprimiert werden [166]. Sie spielen sowohl während des Wachstums und
der Differenzierung eukaryontischer Zellen als auch bei Bewegungs- und Adhärenzvor-
gängen eine wichtige Rolle. Die Kinasen der Src-Familie werden durch Rezeptor-Protein-
Tyrosinkinasen (RTKs), Integrin-Rezeptoren, G-Protein-gekoppelte Rezeptoren, Antigen-
und Fc-gekoppelte Rezeptoren, Zytokin-Rezeptoren und Steroidhormon-Rezeptoren kon-
trolliert [166].
Src-Kinasen besitzen eine N-terminale Myristoyl-Gruppe, die kovalent mit einer SH4-
Domäne verbunden ist. Die Myristoylierung spielt eine Rolle bei der Membranlokalisa-
tion und ist für die Funktion in Zellen essentiell. Wichtig für die Assoziierung mit ande-
ren Molekülen und die Regulation der Aktivität sind die SH3-Domäne und die folgende
SH2-Domäne. Letztere ist über einen SH2-Kinase-Linker mit der Protein-Tyrosinkinase-
Domäne verbunden [23]. Die Aktivität von Src wird durch Phosphorylierung von zwei
Phosphorylierungsstellen, Tyr416 in der Kinasedomäne und Tyr527 im carboxyterminalen
Teil des Moleküls, mit entgegengesetzten Effekten reguliert. Unter basalen Bedingungen
in vivo sind 90-95% von Src an Tyr527 phosphoryliert, was mit einer intramolekularen Bin-
dung von Phospho-Tyr527 an die SH2-Domäne einhergeht [187]. Das Enzym ist damit für
externe Liganden nicht zugänglich. Die Phosphorylierung erfolgt durch andere Protein-
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Tyrosinkinasen wie Csk und Chk [115, 188]. Die Phosphorylierung von Tyr416 im soge-
nannten activation loop hingegen führt zur Aktivierung der Kinase durch Autophosphory-
lierung [23].
2.2.3 Rho GTPasen
Die Proteine der Rho Familie der kleinen GTPasen bilden eine Untergruppe der Ras Fa-
milie der 20-30 kDa großen, GTP-bindenen Proteine, die in allen eukaryontischen Zellen
zu finden sind. Zur Zeit sind 22 für Rho GTPasen-kodierende, tierische Gene beschrieben,
wobei Rho, Rac und Cdc42 zu den am besten charakterisierten Vertretern gehören. Sie
spielen eine wichtige Rolle bei verschiedenen physiologischen Prozessen wie bspw. der
Änderung der Zellmorphologie, bei der Zellbewegung und der Zellteilung oder auch bei
Endo- bzw. Phagozytosevorgängen.
Abbildung 2.1: Der Rho GTPase-Zyklus. Rho GTPasen stellen molekulare Schalter dar, die zwi-
schen einem aktiven, GTP-gebundenem und einem inaktiven, GDP-gebundenem Zustand wech-
seln. Die Aktivität wird durch GEFs, GAPs und GDIs kontrolliert.
2.2.3.1 Rho GTPasen - Moleküle mit Schalterfunktion
Ähnlich wie andere regulatorische GTPasen stellen auch die Rho GTPasen molekula-
re Schalter dar, die zwischen einem aktiven, gewöhnlich membranassoziierten, GTP-ge-
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bundenen und einem inaktiven, in erster Linie zytosolischen, GDP-gebundenen Zustand
wechseln (Abbildung 2.1). Diese Aktivität wird kontrolliert durch (i) Guanin-Nukleotid-
Austauschfaktoren sog. GEFs, die den Austausch von GDP zu GTP katalysieren, um den
Schalter zu aktivieren [142]; (ii) GTPase-aktivierende Proteine (GAPs), die die intrinsi-
sche GTPase-Aktivität stimulieren, um den Schalter zu inaktivieren [14]; (iii) Guanin-
Nukleotid-Dissoziierungsinhibitoren (GDIs), deren Rolle das Verhindern der spontanen
Aktivierung sowie die Modulation von Membran- und Zytoplasma-Assoziierung zu sein
scheint [119]. Letztendlich können die Rho GTPasen noch durch direkte Phosphorylierung
undUbiquitinylierung reguliert werden [88, 175]. Die physiologische Rolle dieser kovalen-
ten Modifikationen ist jedoch unklar.
Ihre regulative Funktion im aktiven, GTP-gebundenen Zustand erfolgt über konforma-
tionsspezifische Interaktionen mit Effektorproteinen. Bisher wurden über 50 verschiede-
nen Effektoren für Rho, Rac und Cdc42 identifiziert, darunter Protein-Serin/Threonin-
kinasen, Protein-Tyrosinkinasen, Lipid-Kinasen, Lipasen, Oxidasen und Skelettproteine.
2.2.3.2 Regulation des Aktin-Zytoskeletts durch GTPasen
Das Aktin-Zytoskelett eukaryontischer Zellen besteht aus Aktin und aktinbindenden Pro-
teinen. Aktin liegt in der Zelle in zwei Formen vor. Die als globuläres Aktin (G-Aktin)
bezeichneten Monomere können durch reversible, nicht-kovalente Bindung zu Filamen-
ten (F-Aktin) polymerisieren, die in verschiedenen eigenständigen Stukturen organisiert
sind: (i) Filopodien - fingerähnliche Fortsätze, die ein festes Bündel langer Aktin-Filamente
enthalten. (ii) Lamellipodien - dünne, flächige Fortsätze aus einem dichten Geflecht von
Aktin-Filamenten. (iii) Aktin-Stressfasern - Bündel von Aktin-Filamenten, die die Zelle
durchziehen und über Fokalkontakte mit der extrazellulären Matrix verbunden sind. Der
dynamische Auf- und Abbau dieser Strukturen als Antwort auf extrazelluläre Stimuli bil-
det die Grundlage für viele Prozesse, die es eukaryontischen Zellen ermöglicht, ihre Form
zu ändern, Ausstülpungenwie Filopodien oder Lamellipodien zu verlängern und Partikel
zu umschließen.
Die Aktivierung von Rho, Rac oder Cdc42 führt zur Bildung von kontraktilen Aktin-
Myosinfilamenten, protrusiven aktinreichen Lamellipodien bzw. Filopodien [48]. Diese
hoch spezifischen Effekte auf das Aktinzytoskelett deuten auf eine genau definierte Serie
von Signaltransduktionsvorgängen durch die jeweilige GTPase hin, die sowohl zur Bil-
dung (Aktinpolymerisation) als auch zur Organisation (Filamentbündelung) der Aktinfi-
lamente führen.
Auf molekularer Ebene erfolgt die Aktinpolymerisation durch das koordinierte Zusam-
menspiel von Aktin-Depolymerisationfaktoren, capping-Proteinen und einem der beiden
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Hauptpolymerisationsfaktoren Arp2/3 bzw. Formin. Obwohl die Aktivität von Rac und
Cdc42 zu Bildung von morphologisch unterschiedlichen, protrusiven Strukuren der Plas-
mamembran führt (Lamellipodien bzw. Filopodien) [136], initiieren beide GTPasen die
periphere Aktinpolymerisation mit Hilfe des Arp2/3-Komplexes. Dieser Komplex besteht
aus sieben konservierten Proteinen und wurde erstmals vonMachesky et al. 1994 beschrie-
ben [95]. Der Arp2/3-Komplex ist in allen eukaryontischen Zellen zu finden, wo er an der
Seite bereits bestehender Aktinfilament bindet und die Bildung eines neuen „Tochter“-
Filaments initiiert [16, 6]. Beide GTPasen aktivieren Arp2/3 indirekt durch Mitglieder der
sog. „Wiskott-Aldrich-Syndrom“-Proteinfamilie (WASP) [160]. Der zweite Weg der Aktin-
polymerisation durch Proteine der Formin-Familie wird vorwiegend von Rho aktiviert.
Formine bilden unverzweigte Aktinfilamente und werden durch Rho aktiviert [79].
2.2.4 Phospholipide und PI3-Kinase
Phosphatidylinositole (PtdIns), insbesondere die phosphorylierten Derivate dieses Mem-
branphospholipids, stellen eine wichtige Gruppe von second messengern dar, die bei ver-
schiedenen Vorgängen in eukaryontischen Zellen eine zentrale Rolle spielen. Als Ant-
wort auf die Stimulation durch verschiedene Hormone oder Wachstumsfaktoren wird
beispielsweise Phosphatidylinositol (4,5)-bisphosphat (PtdIns(4,5)P2) durch Phospholipa-
se C (PLC) hydrolysiert, was zur Bildung der Signalmoleküle Inositoltriphosphat (IP3)
und Diacylglycerol (DAG) führt. Die Bildung dieser second messenger stimuliert die Frei-
setzung intrazellulärer Ca2+-Ionen bzw. die Aktivität der Protein Kinase C (PKC). Ne-
ben der Hydrolyse durch PLC kann PtdIns(4,5)P2 alternativ an den 3’-OH-Positionen des
Inositolrings durch das Enzym Phosphoinositid 3-Kinase (PI3K) phosphoryliert werden,
was zur Bildung von Phosphatidylinositol (3,4,5)-trisphosphat (PtdIns(3,4,5)P3) führt (Ab-
bildung 2.2). In unstimulierten Zellen ist PtdIns(3,4,5)P3 normalerweise nicht vorhanden,
kann aber durch PI3K-Aktivität stark ansteigen. PtdIns(3,4,5)P3 wirkt dann als second mes-
senger, der verschiedene Proteinkinasen (PKC, Akt) als Antwort auf die Stimulation akti-
viert.
2.2.4.1 PI3-Kinase-Klassen
Tierische Zellen besitzen verschiedene PI3Ks, die aufgrund ihrer Substratspezifität, der
Zusammensetzung ihrer Untereinheiten und regulatorischer Mechanismen in drei Haupt-
klassen unterteilt werden können. Klasse I PI3Ks nutzen hauptsächlich Phosphatidyli-
nositol (4,5)-bisphosphat als Substrat, das in das Produkt Phosphatidylinositol (3,4,5)-
Triphosphat umgewandelt wird. Ihre Aktivität ist stark von der Stimulation durch Ago-
nisten abhängig, was zu erheblichen Fluktuationen in den zellulären Spiegeln von Ptd-
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Abbildung 2.2: Biochemische Aktivitäten der PI3-Kinasen. Phosphatidylinositole können in der
Position 3, 4, und 5 der Inositol-Kopfgruppe phosphoryliert werden. Dargestellt sind die Substrate
und die katalytischen Produkte der drei PI 3-Kinaseklassen.
Ins(3,4,5)P3 führt.Während Subklasse IA typischerweise durch RTKs oder Immunglobulin
G-Rezeptoren (FcγR) aktiviert werden, erfolgt die Aktivierung der Subklasse IB Enzyme
durch G-Protein-gekoppelte Rezeptoren. Klasse II PI3Ks nutzen vorrangig PtdIns als in vi-
vo Substrat und bilden das Produkt Phosphatidylinositol (3)-Phosphat (PtdIns(3)P). Klasse
II PI3Ks können ähnlich wie Klasse I Enzyme durch externe Stimuli aktiviert werden. Im
Gegensatz dazu repräsentiert die Klasse III der PI3Ks nur eine einzige Spezies (hVPS34) im
Menschen, die auch in unstimulierten Zellen eine hohe Aktivität aufweist. Darüber hinaus
kann die Aktivität durch die kleine GTPase Rab5, die wiederumdurch RTKs aktiviert wer-
den kann, zusätzlich erhöht werden [28, 109]. Die unterschiedlichen Substratpräferenzen
und Aktivierungsmechanismen haben große Konsequenzen hinsichtlich ihrer Funktion,
die sowohl die Regulation von zytoskelettalen und enzymatischen Funktionen als auch
Signaltransduktions- und Transportvorgänge umfassen.
Die Aktivität von PI3Ks lässt sich durch mehrere Inhibitoren beeinflussen. Der klassische
PI3K-Inhibitor ist Wortmannin, eine von Pilzen produzierte Verbindung, deren IC50 bei
∼ 10 nM liegt [183]. Ein weiterer Inhibitor ist die Verbindung LY294002, der mit einer IC50
von 1,5 µM jedoch weniger potent als Wortmannin ist [173]. Der Vorteil von LY294002 liegt
in seiner höheren Stabilität. Beide Verbindungen inhibieren wirkungsvoll alle Klassen von
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PI3Ks mit Ausnahme des ubiquitär exprimierten Klasse II Enzyms PI3K-C2α, welche ca.
10fach resistenter als andere PI3Ks ist [169].
2.2.4.2 Effektoren der PI3-Kinasen
Das Hauptprodukt der Klasse I PI3Ks PtdIns(3,4,5)P3 interagiert mit verschiedenen Pro-
teinen, die eine Pleckstrin-Homologie-Domäne (PH-Domäne) besitzen [91, 35]. Beispiele
für Proteine mit PH-Domäne sind GRP1, ein GEF der GTPase Arf, die an der Regulati-
on des Zytoskeletts beteiligt ist, und die phosphatidylinositolabhängige Kinase 1 (PDK1)
sowie die Proteinkinase Akt, die anti-apoptotische und wachstumsfördernde Signalwege
kontrollieren. Akt ist auch unter demNamen Proteinkinase B (PKB) bekannt und einer der
am besten charakterisierten Effektoren von Klasse I PI3Ks. Die Bindung von PtdIns(3,4)P2
resultiert in einer 3-5fachen Erhöhung der Aktitivtät von Akt in vitro. Für die vollstän-
dige Aktivierung von Akt in vivo ist jedoch die Phosphorylierung von zwei spezifischen
Aminosäuren, Thr308 in der Kinasedomäne und von Ser473 im C-terminalen Teil des Pro-
teins, notwendig. Für die Phosphorylierung ist PDK1, welche ebenfalls eine PH-Domäne
besitzt, verantwortlich [8]. Diese Domäne vermittelt, wie im Fall von Akt, eine hochaffine
Bindung an PtdIns(3,4)P2 und PtdIns(3,4,5)P3 und die damit einhergehende Rekrutierung
an die Zellmembran. Der vorgeschlagene Mechanismus der Aktivierung von Akt beginnt
mit der Rekrutierung zur Zellmembran, wo die Bindung an die Lipide zu einer Konfor-
mationsänderung führt, die mit der Phosphorylierung der Aminosäuren Thr308 und Ser473
einhergeht.
Es konnte außerdem gezeigt werden, dass Klasse I PI3Ks wichtige Aktivatoren von Rac1
sind (vgl. Kapitel 2.2.3). In Studien mit PI3K-Inhibitoren und dominant negativen Formen
der PI3K wurde eine Abhängigkeit der Rac1-Aktivierung von dieser Kinase sowohl im
Fall von tyrosinkinaseabhängigen Rezeptoren als auch bei G-Protein-gekoppelten Rezep-
toren nachgewiesen [178, 112]. Die konstitutiv aktive Form der Kinase führt zu Bildung
von sog. membrane ruffles auch ohne Stimulation durch Wachstumsfaktoren [138]. Die bio-
chemischen Vorgänge, die zur Aktivierung von Rac1 führen, sind jedoch nur unvollstän-
dig verstanden. Eine Schlüsselstellung nehmen hierbei die GEFs ein, die von Rezepto-
ren kommende Signale an GTPasen weiterleiten. Es wurden verschiedene PtdIns(3,4,5)P3-
abhängige als auch -unabhängige GEFs wie bspw. Tiam1 bzw. Vav1/2 identifiziert, die
eine Rolle bei der Ras- und RTK-vermittelten Rac-Aktivierung spielen [85, 26].
PtdIns(3)P, das Produkt von Klasse II und III PI3Ks, bindet ebenfalls verschiedene Ef-
fektorproteine. Bei der ersten identifizierten Domäne handelt es sich um die FYVE-Zink-
finger-Domäne (in Fab1, YOTB, Vac1 und EEA1 konservierte Domäne), die evolutionär
hochkonserviert ist [156]. Die zweite bekannte PtdIns(3)P-bindende Domäne ist die Phox-
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Homologie-Domäne [47]. Effektoren mit FYVE-Domänen spielen insbesondere bei Mem-
branfusionsvorgängen eine Rolle. Erste Hinweise auf eine Beteiligung von PI3Ks bei en-
dozytotischen Prozessen gaben Versuche, bei denen eine Blockierung der endosomalen
Fusionsprozesse in der Gegenwart von Wortmannin beobachtet wurde [76]. Weitere Stu-
dien zeigten, dass die aktive (GTP-gebundene) Form von Rab5, die mit frühen Endosomen
assoziiert ist, die regulatorische p150-Untereinheit von hVPS34 binden kann [28, 109]. Die-
se Interaktion führt zur endosomalen Lokalisierung von hVPS34 und der Generation von
PtdIns(3)P auf der endosomalen Membran, die mit der Rekrutierung von Effektoren mit
FYVE-Domänen wie bspw. EEA1 (early endosomal antigen 1) einhergehen [154, 28].
2.3 Durch S. pyogenes aktivierte Signaltransduktionswege in
eukaryontischen Zellen
Während der Evolution haben pathogene Bakterien eine Reihe von Strategien entwickelt
um im Wirtsorganismus zu überleben, darunter solche, die es ihnen ermöglichen die
Immunabwehr des Wirtes zu umgehen oder in geschützten Nischen, d. h. den Wirtszel-
len zu überleben. Viele Bakterien besitzen ein ganzes Arsenal an verschiedenen Techni-
ken, die auf Signaltransduktionsmechanismen desWirtes zurückgreifen, um beispielswei-
se die Aufnahme in dessen Zellen auszulösen. Angriffspunkte sind Signaltransduktions-
Plattformen in der Zellmembran (lipid rafts) oder das Aktin-Zytoskelett und dessen Re-
gulatoren (zusammengefasst bei [97, 129] bzw. [140]). Im Folgenden sollen einige Signal-
transduktionswege, die von S. pyogenes genutzt werden, um die Internalisierung auszulö-
sen, näher beschrieben werden.
Gruppe A Streptokokken, wie auch Staphylococcus aureus, wurden lange Zeit als aus-
schließlich extrazelluläre Pathogene betrachtet. Die erste Arbeit, die die Invasion von
S. pyogenes in nicht-phagozytische Zellen in vitro beschrieb, wurde 1994 von LaPenta et
al. veröffentlicht [90]. Es wurde gezeigt, dass die Internalisierung von der Fibronektinbin-
dung durch die Streptokokken und der nachfolgenden Interaktion des gebundenen Fibro-
nektins mit Integrinen der Wirtszellen abhängig ist [104, 123]. Invasine, die über diesen
Mechanismus die Aufnahme in die Wirtszellen auslösen können, sind das Protein SfbI
(auch als Protein F1 bezeichnet) und das M1 Protein [104, 74, 36]. Die Signaltransduktions-
prozesse in den Wirtszellen, die durch beide Proteine ausgelöst werden, wurden bereits
näher untersucht. Sie sind jedoch noch nicht vollständig verstanden.
Im Fall von Protein F1 wurde die transiente Bildung eines, den fokalen Adhäsionsplaques
von eukaryontischen Zellen ähnlichen Komplexes beobachtet, der mit der Rekrutierung
der focal adhesion kinase (FAK) nach dem Clustern von Integrinen eingeleitet wird. Nach
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der Autophosphorylierung von FAK und der damit einhergehenden Rekrutierung der
Src-Kinase kommt es im weiteren Verlauf zu Phosphorylierungen von Paxillin und FAK.
Außerdem konnte durch die Autoren eine Beteiligung der GTPasen Rac und Cdc42 nach-
gewiesen werden [124]. Am Aufnahmeprozess von SfbI-exprimierenden Streptokokken
sind außerdem Caveolae, d. h. spezielle Domänen in der Plasmamembran der Wirtszellen
beteiligt (siehe Kapitel 2.2.1). Diese Streptokokken sind so in der Lage die Fusion mit Ly-
sosomen zu vermeiden und in einer geschützen Nische in der Wirtszelle zu persistieren
[165].
Der M1-vermittelten Internalisierung liegt zwar auch die Bildung von Integrin-Clustern
zugrunde, die aktivierten Signalmoleküle unterscheiden sich allerdings. So ist dieser Me-
chanismus beispielsweise Genistein insensitiv. In diesem Fall kommt es, nach der Bildung
von α5β1-Integrinclustern, zu einer PI3K-abhängigen Aktivierung der integrin-linked kinase
(ILK). Die aktivierte ILK wiederum ist in der Lage, als Adaptor und Signalvermittler für
FAK und Paxillin zu fungieren, woraufhin es zu Veränderungen des Aktin-Zytoskeletts
und zur Aufnahme der Streptokokken kommt [133, 174]. Das intrazelluläre Kompartment,
in dem die Bakterien in diesem Fall nach der Aufnahme verbleiben, ist noch jedoch unbe-
kannt.
Eine weitere bakterielle Struktur, die die Aktivierung von Signalwegen in den Wirtszel-
len auslöst, stellt die Hyaluronsäurekapsel dar. Ein Rezeptor, der die Signale in das Innere
der Zellen weiterleitet, ist in diesem Fall das Protein CD44, ein eukaryontischer Hyaluron-
säurerezeptor. Dieser fibronektinunabhängige Prozess führt zu Veränderungen des Aktin-
Zytoskeletts und zur Öffnung der interzellulären Verbindungen in polarisierten Keratino-
zyten. Beteiligt an den zytoskelettalen Veränderungen sind die GTPase Rac1, das Protein
Ezrin, das eine Verbindungsfunktion zwischen CD44 und F-Aktin ausübt, sowie die Ty-
rosinphosphorylierung weiterer Wirtsproteine. Die Autoren bringen diese Aktivierungs-
vorgänge mit der Gewebepenetration durch S. pyogenes auf einer parazellulären Route in
Verbindung [39].
Diese Beispiele verdeutlichen, dass Strepokokken in der Lage sind, verschiedene Signal-
wege in den Wirtszellen zu manipulieren, um ihre eigene Aufnahme auszulösen und in-
trazellulär zu persistieren oder in tiefere Gewebe vorzudringen. Neben diesen angespro-
chenen Beispielen findet man in der Literatur zudem weitere, bei denen die molekularen
Mechanismen bislang noch völlig unverstanden sind [105].
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2.4 Ziele dieser Arbeit
In der vorliegenden Arbeit sollten die an der Internalisierung von Streptokokken des Se-
rotyps M3 – repräsentiert durch das klinische Isolat A128 – beteiligten Signaltransdukti-
onsmechanismen in Endothelzellen humanen Ursprungs untersucht werden. Das Haupt-
augenmerk sollte dabei auf der Untersuchung der molekularen Mechanismen liegen, die
an der Bildung der Membranausstülpungen und den Veränderungen des Aktinzytoske-
letts während der Internalisierung der Bakterien beteiligt sind. Insbesondere die Rolle
vonMembranmikrodomänen, der Protein-Tyrosinkinasen der Src-Familie, der PI3-Kinase-
familie und der GTPase Rac1 auf der Wirtsseite sollte näher charakterisiert werden.
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3.1 Verwendete Materialien
Die verwendeten Chemikalien wurden von den Firmen Biorad, Fluka, New England
Biolabs, Merck, Promega, Riedel de Haen, Roth, Serva und Sigma bezogen. Alle Substan-
zen hatten die Reinheitsgrade ’p.a.’ bzw. ’reinst’. Alle Lösungenwurdenmit deionisiertem
Wasser angesetzt, das mit einemMilli-Q-System (Millipore) aufbereitet wurde. Plastikein-
wegmaterial wurde von den Firmen Greiner, Nunc und PPT bezogen. Zellkulturmedien
und Zusätze wurden bei Gibco BRL, PAA und PromoCell erworben.
3.2 Verwendete Bakterienstämme
In der Arbeit wurden die in Tabelle 3.1 und 3.2 aufgeführten S. pyogenes- und E. coli-
Stämme verwendet. Die pGEX-Vektoren stammten von Pharmacia, der pEGFP-C1-Vektor
von Clontech.
Stamm Geno-/Phänotyp Referenz/Herkunft
S. pyogenes A40 Rachenisolat, M12-Typ, sfbI+ [105]
S. pyogenes A128 Blutisolat, M3-Typ Münster
Tabelle 3.1: Verwendete S. pyogenes-Stämme
Stamm Plasmid Insert Referenz/Herkunft
E. coli HB101 pGEX-6P-1 - A.Nerlich, Diplomarbeit 2003
PAK-CRIB- zur Verfügung gestellt durch
E. coli HB101 pGEX-2TK
Domäne Prof. I. Just (MH Hannover)
E. coli HB101 pEGFP-C1 wtRac1 I. Sastalla, Diplomarbeit 2002
E. coli HB101 pEGFP-C1 N17Rac1 I. Sastalla, Diplomarbeit 2002
Tabelle 3.2: Verwendete E. coli-Stämme
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Anti-β-Aktin, Klon mAbcam8226, monoklonal 1:5000 Abcam
Anti-α-Actinin, BM.75.2, monoklonal 1:200 Sigma
Anti-Phospho-Akt, polyklonal, Kaninchen 1:1000 CS
Anti-Akt1, polyklonal, Ziege 1:1000 St. Cruz
Anti-p16, monoklonal, Hybridoma-ÜS unverd. [117]1
Anti-Caveolin 1, polyklonal, Kaninchen 1:50 St. Cruz
Anti-EEA1, Klon 14, monoklonal 1:50 BD
Anti-GAS, polyklonal, Kaninchen 1:200 [164]
Anti-LAMP1, Klon H4A3 monoklonal 1:50 BD
Anti-Rac1, Klon 102, monoklonal 1:1000 BD
Anti-Phosphotyrosin, PY20, monoklonal 1:50 St. Cruz
Anti-Phospho-Src, polyklonal, Kaninchen 1:2000 Biosource
Anti-Src (SRC2), polyklonal, Kaninchen 1:1000 1:50 St. Cruz
Tabelle 3.3: Verwendete PrimärantikörperWB: Western Blot, IF: Immunfluoreszenz, CS: Cell Si-
gnalling, BD: BD Bioscience, 1zur Verfügung gestellt durch T. Stradal (Helmholtz HZI)
Antikörper Markierung Verdünnung Herkunft
Ziege Anti-Kaninchen IgG Alexa Fluor® 488 1:200 Molecular Probes
Ziege Anti-Kaninchen IgG Alexa Fluor® 568 1:300 Molecular Probes
Ziege Anti-Kaninchen IgG Cy5 1:200 Dianova
Ziege Anti-Maus IgG Alexa Fluor® 488 1:200 Molecular Probes
Ziege Anti-Maus IgM Rhodamin 1:200 Sigma
Ziege Anti-Kaninchen IgG HRP 1:3000 Dianova
Ziege Anti-Maus IgG HRP 1:3000 Sigma
Kaninchen Anti-Ziege IgG HRP 1:3000 Dianova
Tabelle 3.4: Verwendete Sekundärantikörper
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3.4 Mikrobiologische Methoden
3.4.1 Medien für die Kultivierung der Bakterien
Vor Gebrauch wurden die folgenden Komplexmedien für die Kultivierung der Bakterien
durch 15minütiges Autoklavieren bei 1 bar Überdruck und 121°C sterilisiert.
Luria Bertani (LB): 10,0 g/l NaCl
10,0 g/l Bacto Trypton
5,0 g/l Bacto Hefeextrakt
Tryptic Soy Broth (TSB): 30,0 g/l TSB Fertigmischung
Todd Hewitt Yeast (THY): 36,4 g/l THB Fertigmischung
5,0 g/l Bacto Hefeextrakt
Zur Herstellung von Agarplattenwurde denMedien vor demAutoklavieren jeweils 15,0 g
Agar pro Liter zugesetzt.
3.4.2 Kultivierung und Stammhaltung
Die Kultivierung von S. pyogenes erfolgte in dem Flüssigmedium TSB stehend bei 37°C
über Nacht in einem Brutschrank (Haereus). Zur langfristigen Stammhaltung wurden
750 µl einer Übernachtkultur mit 250 µl steriler Glycerinlösung in einem Kryoröhrchen
vermischt und bei -80°C gelagert.
Die Anzucht von E. coli erfolgte in LB-Medium unter Zugabe von 100 µg/ml Ampicillin
(Stock: 100mg/ml in ddH2O) bei 37°C und 150 rpm in einem Schüttelinkubator (Infors).
Für die langfristige Stammhaltung wurden 750 µl einer Übernachtkultur mit 250 µl steriler
Glycerinlösung in einem Kryoröhrchen vermischt und bei -80°C gelagert.
3.4.3 Fluoreszenzmarkierung von Streptokokken




Zur direkten Fluoreszenzmarkierung wurden im ersten Schritt die Bakterien in PBS auf
108 − 109 cfu ml−1 eingestellt. 240 µl dieser Suspension wurden anschließend mit 60 µl ei-
ner 0,5 mM Alexa Fluor® 568-Succinimidylesterlösung (Molecular Probes) gemischt und
15min bei 4°C schüttelnd inkubiert. Im Anschluss wurden die Bakterien dreimal mit PBS
gewaschen, um den nichtgebundenen Farbstoff zu entfernen.
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3.5 Molekularbiologische Methoden
3.5.1 Agarose-Gelelektrophorese
TAE: 50 mM Tris-HCl (pH 7,4)
150 mM NaCl
1 mM EDTA
Die Agarose-Gelelektrophorese ist eine Methode, DNA der Größe nach aufzutrennen.
Die Auftrennung erfolgte in einer HORIZON® 58 Gelkammer (Gibco) in 0.8%igen Ge-
len. Dazu wurde Agarose in TAE-Puffer suspendiert und in der Mikrowelle aufgekocht.
Die flüssige Agarose wurde in einen Gelträger gegossen und nach der Verfestigung mit
TAE-Puffer überschichtet. Die Proben wurden mit 6× Ladepuffer (Fermentas) versetzt
und in die Taschen des Gels geladen. Als Größenstandard diente die 1 kb-Leiter von Fer-
mentas. Die Auftrennung erfolgte bei 80 Volt. Nach der Elektrophorese wurden die DNA-
Banden auf einem UV-Transilluminator (Herolab UVT 2020) sichtbar gemacht und mit
einem EASY-System (Herolab) dokumentiert.
3.5.2 Isolierung von Plasmid-DNA aus E. coli
Die Plasmidaufreinigung im präparativen Maßstab erfolgte mit dem EndoFree® Plasmid
Maxi Kit (Qiagen). Die Aufreinigung wurde nach Herstellerangaben durchgeführt und die
aufgereinigte Plasmid-DNA bei -20°C gelagert.
3.5.3 Photometrische Quantifizierung von DNA
Die Konzentration der aufgereinigten DNA wurde durch Messung der optischen Dichte
(OD) bestimmt. Dazu wurde die DNA verdünnt und in einer Quartzküvette bei 260 nm
(OD260) in einem Ultrospec III Photometer (Pharmacia) vermessen. Die Konzentration der






= OD260 × V × F
mit V = Verdünnungsfaktor
F = Multiplikationsfaktor (50 für dsDNA).
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3.6 Zellbiologische Methoden
3.6.1 Säurereinigung von Deckgläschen
Um Fertigungsrückstände von den Deckgläschen zu entfernen, wurden diese für 4-16
Stunden in einem locker verschlossenen Becherglas in 1M HCl unter gelegentlichem
Schwenken erhitzt. Nach Abkühlen auf Raumtemperatur wurden die Deckgläschen in-
tensiv mit ddH2O gewaschen und danach einzeln auf Whatman-Papier getrocknet. Die
Sterilisation erfolgte bei 180°C für drei Stunden in einem Trockenschrank (Haereus). Es
wurden Deckgläschen mit einem Durchmesser von 12mm verwendet (Nunc).
3.6.2 Beschichtung von Zellkulturgefäßen
Um den Zellen die Anheftung auf der Oberfläche der Kulturgefäße bzw. der Deckgläs-
chen zu erleichtern wurden diese mit Gelatine beschichtet. Zu diesem Zweck wurden die
Zellkulturgefäße oder Deckgläschen mit einer 0,1%igen (w/v) Gelatinelösung in ddH2O
überschichtet, so dass der Boden gerade bedeckt war. Es erfolgte eine 30minütige Inkuba-
tion bei 37°C im Zellkulturinkubator. Anschließend wurde die Lösung abgesaugt und die
Gefäße wurden unmittelbar zur Aussat der Zellen benutzt.
3.6.3 Standardzellkultur
3.6.3.1 HUVEC
HUVEC wurden kryokonserviert (0. Passage) von Clonetics gekauft. Die Zellen wurden
standardmäßig in EGM 2-Medium, supplementiert mit dem SupplementPack (Promo-
Cell), unter Zusatz von Penicillin/Streptomycin in gelatinebeschichteten Zellkulturscha-
len mit 10 cm Durchmesser bei 37°C und 5%iger CO2-Atmosphäre in einem Zellkultu-
rinkubator (Forma Scientific) kultiviert. Für die Versuche wurden nur Zellen in der 4.-7.
Passage verwendet.
3.6.3.2 SYF und SYF + c-Src
SYF- und SYF + c-Src-Zellen [78] wurden in Dulbecco’s Modified Eagle Medium (DMEM,
Gibco) mit 4500mg/l Glukose unter Zusatz von 10% FCS, 0,2mM Glutamin, 1% nichtes-
sentielle Aminosäuren, 1% Natriumpyruvat und Penicillin/Streptomycin in Zellkultur-
schalen mit 10 cm Durchmesser bei 37°C und 5%iger CO2-Atmosphäre in einem Zellkul-
turinkubator (Forma Scientific) kultiviert.
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3.6.4 Subkultivierung von eukaryontischen Zellen
HUVECwurden mit dem DetachKit (PromoCell) abtrypsinisiert. Dazu wurden die Zellen
bei erreichen einer Dichte von ca. 90% zuerst mit 5ml HepesBSS gewaschen, umMedium-
reste und tote Zellen zu entfernen, und anschließend mit 3ml Trypsinlösung inkubiert bis
sich die Mehrzahl der Zellen abgerundet hatte. Danach wurden 7ml Trypsininhibitorlö-
sung zugegeben und die Zellen vorsichtig von der Platte gespült, bei 900 ×g für 10min
zentrifugiert und danach in frischemMedium resuspendiert. Die Zellen wurden anschlie-
ßend in der gewünschtenVerdünnung in gelatinebeschichteten Zellkulturgefäßen (Kapitel
3.6.2) ausgesät.
Die SYF- und SYF + c-Src-Zellen wurden zur Subkultivierung einmal mit PBS gewaschen
umMediumreste und tote Zellen zu entfernen und anschließendmit 3ml Trypsin-/EDTA-
Lösung (0,05%ig/0,02%ig) inkubiert. Das Trypsin wurde durch Zugabe von 7ml Medi-
um inaktiviert. Die Zellen wurden danach in der gewünschten Verdünnung in gelatinebe-
schichteten Zellkulturgefäßen (Kapitel 3.6.2) ausgesät
Für Infektionsversuchewurde die Zellzahl der abtrypsinisierten Zellen in einer Neubauer-
Zählkammer bestimmt und die Zellzahl auf 1,5 ×105 Zellenml−1 für Infektionsversuche
mit anschließender Immunfluoreszenzfärbung oder rasterelektronenmikroskopische Un-
tersuchungen bzw. auf 3,0 ×105 Zellenml−1 für Plattierungsversuche (SYF- und SYF + c-
Src-Zellen) eingestellt. In Zellkulturplatten mit 15mm Durchmesser großen Vertiefungen
(4well- oder 24well-Platten) wurden 500 µl Medium vorgelegt und 500 µl der verdünnten
Zellsuspension ausgesät und wie oben beschrieben inkubiert. Für licht- und elektronen-
mikroskopische Untersuchungen wurden die Zellen auf sterilen und beschichteten Deck-
gläschen ausgesät (siehe Kapitel 3.6.1 und 3.6.2). Alle Lösungen und Medien wurden vor
dem Gebrauch auf 37°C vorgewärmt.
3.6.5 Transfektion von HUVEC
Die zu transfizierende Plasmid-DNA wurde wie in Kapitel 3.5.2 beschrieben aufgerei-
nigt. Die Transfektion erfolgte mit einem Nucleofector® I (Amaxa) unter Verwendung des
HUVEC Nucleofector® Kit (Amaxa). Die Zellen wurden zwei Tage vor der Transfektion
passagiert. Es wurden nur Zellen verwendet, die am Tag der Transfektion ca. 80-90% kon-
fluent waren.
Vor der Transfektion wurden die Zellen wie in Kapitel 3.6.4 beschrieben abtrypsinisiert
und die Zellzahl wurde bestimmt. Ungefähr 5 × 105 HUVEC und 1µg Plasmid-DNA
wurden in 100 µl der vorbereiteten Nucleofector-Lösung resuspendiert. Die Transfektion
wurde unter Verwendung von Programm A-34 durchgeführt. Unmittelbar danach wur-
den 500 µl vorgewärmtes Medium zugegeben und jeweils 300 µl der Zellsuspension in
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vorbereiteten Kulturgefäßen auf sterilen Deckgläschen ausgesät. Die transfizierten Zellen
wurden über Nacht bei 37°C/5% CO2 inkubiert.
3.6.6 Behandlung von Zellen mit Inhibitoren
Es wurden verschiedene Inhibitoren verwendet, ummit der Aufnahme der Streptokokken
in die Zellen zu interferieren. Genistein ist ein allgemeiner Tyrosinkinase-Inhibitor. Bei PP2
handelt es sich um einen Inhibitor, der spezifisch für die Src-Kinasefamilie ist. Zu Kontroll-
zwecken wurde auch PP3, das inaktive Homolog von PP2 verwendet. LY294002 inhibiert
Kinasen der PI3K-Familie. Die Inhibitoren wurden in DMSO gelöst. Um eine Beeinflus-
sung der Internalisierung durch das Lösungsmittel auszuschließen wurde die Wirkung
der entsprechenden DMSO-Konzentrationen auf die Aufnahme der Bakterien untersucht.
In Tabelle 3.5 sind die eingesetzten Konzentrationen und die Prä-Inkubationszeiten an-




[µM] mittel zeit [min]
Genistein 10 - 25 DMSO 60
PP2 0.5 - 10.0 DMSO 15
PP3 10 DMSO 15
LY294002 25 DMSO 45
Tabelle 3.5: Eingesetzte Inhibitoren und deren Konzentration.
3.6.7 Infektion von HUVEC mit GAS
3.6.7.1 Infektion nach Standard-Protokoll
Die Internalisierung der Streptokokken in HUVEC wurde licht- und elektronenmikrosko-
pisch untersucht. Dazu wurden die Zellen wie in Kapitel 3.6.4 beschrieben auf sterilen
Deckgläschen ausgesät und am Tag der Infektion zweimal mit antibiotikafreiem EGM 2-
Medium mit 2% FBS gewaschen und 250 µl frisches Medium zu den Zellen gegeben. Alle
Lösungen und Medien wurden vor dem Gebrauch auf 37°C vorgewärmt.
Die Bakterienwurden in 45ml TSB bei 37°C über Nacht angezogen. Vor der Infektionwur-
den sie zehn Minuten bei 3000×g (Megafuge 1.0, Haereus) zentrifugiert, mit 10ml PBS
gewaschen und erneut zentrifugiert. Das Pellet wurde in 500 µl PBS resuspendiert. Die-
se Suspension wurde im Photometer (Novaspec II, Pharmacia) auf eine Transmission von
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10% bei 600 nm eingestellt. Die Zellen wurden mit den Bakterien (MOI = 10) infiziert und
im Zellkulturinkubator (Forma Scientific) bei 37°C und 5% CO2 inkubiert. Nach den ent-
sprechenden Infektionszeitpunkten wurden die Zellen zweimal mit PBS gewaschen und
anschließend fixiert.
3.6.7.2 Synchronisierte Infektion
Um die Aktivierung verschiedener eukaryontischer Signalmoleküle zu untersuchen, wur-
de die Infektion mit S. pyogenes synchronisiert. Zur Validierung des Protokolls wurden die
Zellen auf gelatinebehandelten Deckgläschen ausgesät und bis zur Konfluenz kultiviert.
Für die Herstellung von Zelllysaten wurden die Zellen in gelatinebehandelte Zellkultur-
schalen mit 6 cm Durchmesser ausgesät.
Die Bakterienwurden in 45ml TSB bei 37°C über Nacht angezogen. Vor der Infektionwur-
den sie 10min bei 3000×g (Megafuge 1.0, Haereus) zentrifugiert, mit 10ml PBS gewaschen
und erneut zentrifugiert. Das Pellet wurde in 500 µl PBS resuspendiert. Diese Suspension
wurde im Photometer (Novaspec II, PHARMACIA) auf eine Transmission von 10% bei
600 nm eingestellt und in EGM 2-Medium ohne Antibiotika, das auf ca. 22°C temperiert
war, verdünnt.
Nach den gegebenenfalls durchgeführten Prä-Inkubationen mit serumreduziertem Medi-
um und/oder Inhibitoren wurde das Medium abgesaugt und die Zellen mit 2ml (6 cm
Platte) bzw. 200 µl (Deckgläschen) Bakteriensuspension (MOI = 50) bei Raumtemperatur
für zehn Minuten inkubiert. Anschließend wurden die Zellen einmal mit Medium gewa-
schen, auf 37°C vorgewärmtes Medium zugegeben und die Zellen im Zellkulturinkuba-
tor (37°C, 5% CO2, Forma Scientific) weiter inkubiert. Zur Herstellung von Zell-Lysaten
wurden die Zellen wie in Kapitel 3.6.9 oder 3.7.7 behandelt bzw. die Zellen auf den Deck-
gläschen wurden für mikroskopische Untersuchungen fixiert.
3.6.8 Infektion von SYF- und SYF + c-Src-Fibroblasten mit GAS
Die Internalisierung der Streptokokken in SYF- und SYF + c-Src-Fibroblasten wurde mit
einem modifizierten Gentamycin-Assay untersucht. Die Fibroblasten wurden 16 Stunden
vor der Infektion in antibiotikafreiem DMEM/Hepes, das 10% FCS enthielt, ausgesät. Alle
Lösungen und Medien wurden vor dem Gebrauch auf 37°C vorgewärmt.
Die Bakterienwurden in 45ml TSB bei 37°C über Nacht angezogen. Vor der Infektionwur-
den sie 10min bei 3000×g (Megafuge 1.0, Haereus) zentrifugiert, mit 10ml PBS gewaschen
und erneut zentrifugiert. Das Pellet wurde in 500 µl PBS resuspendiert. Diese Suspension
wurde im Photometer (Novaspec II, Pharmacia) auf eine Transmission von 10% bei 600 nm
eingestellt.
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Die Zellen wurden vor der Infektion einmal mit DMEM/Hepes gewaschen und 250 µl
frisches Medium wurde zu den Zellen gegeben. Die Zellen wurden mit den Bakterien
(MOI = 10) infiziert und im Zellkulturinkubator (Forma Scientific) bei 37°C und 5% CO2
inkubiert. Nach 30, 60 oder 120 Minuten wurden die Zellen zweimal mit Medium gewa-
schen und die extrazellulären Streptokokken wurden durch Zugabe von DMEM/Hepes
mit 5 µgml−1 Penicillin und 100 µgml−1 Gentamycin abgetötet. Nach einer Stunde Inku-
bation wurden die infizierten Zellen zweimal mit PBS gewaschen und durch Zugabe von
100 µl Trypsinlösung und 400 µl Triton X-100-Lösung (0,025%) pro Vertiefung abgelöst und
lysiert. Die Lysate wurden entsprechend verdünnt und auf THY-Agar ausplattiert. Nach
18 Stunden Inkubation bei 37°C wurde die Anzahl der Kolonien auf den Platten quantifi-
ziert.
Für die Immunfluoreszenzfärbung wurden die Zellen auf Deckgläschen ausgesät und die
Zellen wurden wie oben beschrieben infiziert. Nach zweimaligem Waschen mit PBS wur-
den die Zellen fixiert.
3.6.9 Herstellung von Zelllysaten








MiniComplete Protease Inhibitor Mix (ROCHE)
Die Protease- und Phosphataseinhibitoren wurden dem Puffer erst unmittelbar vor dem
Experiment zugesetzt, um eine optimale Hemmung zu erreichen. Na3VO4 wurde zusätz-
lich, wie in Kapitel 3.7.1 beschrieben, aktiviert.
Zur Herstellung von Zelllysaten wurden die Zellmonolayer einmal mit eiskaltem PBS mit
1mM CaCl2/1mMMgCl2 gewaschen. Anschließend wurden 50 µl NP-40-Puffer pro 6 cm
Schale zugegeben, die Zellen mit Hilfe eines Zellschabers von der Platte geschabt und für
15min bei 4°C auf einem Schüttler (WT12, Biometra) inkubiert. Die Suspension wurde in
ein Eppendorfgefäß überführt und 5min bei 15.000 ×g und 4°C zentrifugiert (Centrifu-
ge 5403, Eppendorf) um Zelltrümmer zu entfernen. Die Proteinkonzentration der Proben
wurde bestimmt (Kapitel 3.7.2.1) und die Proteinmengen der Proben anschließend norma-
lisiert.
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Nach Zugabe der entsprechenden Menge 5× Probenpuffer (siehe Kapitel 3.7.3) wurden
die Proben für fünf Minuten bei 95°C aufgekocht und dann zur Lagerung bei -80°C ein-
gefroren oder direkt auf ein PA-Gel geladen (siehe Kapitel 3.7.3).
3.7 Biochemische Methoden
3.7.1 Aktivierung von Na3VO4
Das Natriumorthovanadat wurde vor der Benutzung aktiviert, um eine maximale Inhibiti-
on der Proteintyrosinphosphatasen zu erreichen. Bei diesem Prozess wird das Natriumor-
thovanadat depolymerisiert, wodurch die hemmende Wirkung gesteigert wird.
Zu diesem Zweck wurde Na3VO4 für eine 200 mM Lösung (10ml) eingewogen und in
ddH2O gelöst. Der pH-Wert wurde mit HCl oder NaOH-Lösung auf 10 eingestellt. Die
anfangs klare Lösung wird dabei gelblich. Anschließend wurde die Lösung gekocht, bis
sie wieder farblos wurde, auf Raumtemperatur abgekühlt und der pH-Wert wieder auf 10
eingestellt und die Lösung erneut aufgekocht. Diese Prozedur wurde wiederholt, bis sich
die Farbe der Lösung nicht mehr veränderte. Das Volumen wurde auf 10ml eingestellt
und das aktivierte Na3VO4 aliquotiert und bei -20°C gelagert.
3.7.2 Bestimmung von Proteinkonzentrationen
3.7.2.1 Proteinbestimmung nach Bradford
Die Konzentration von Proteinlösungen wurde mit dem Bradford-Test bestimmt. Dieser
Test beruht auf einer Verschiebung des Absorptionsmaximums des Farbstoffes Coomassie
Brilliant Blue G250 nach der Bindung an Proteine von 465 nm hin zu 595 nm. Die Zunahme
der Absorption bei 595 nm ist somit ein Maß für die Proteinkonzentration der Lösung.
10 µl der zu vermessenden Probe wurden zu 790 µl ddH2O gegeben und mit 200 µl 5×
Bradford-Reagenz (Sigma) versetzt. Nach 10minütiger Inkubation bei Raumtemperatur
wurden die Proben im Photometer (Novaspec II, Pharmacia) bei 595 nm vermessen. Der
Nullabgleich wurde mit dem verdünnten Puffer durchgeführt. Als Standard diente Rin-
derserumalbumin (Fraktion V, BSA).
3.7.2.2 Messung der Optischen Dichte (OD)
Eine weitere Methode zur Abschätzung der Proteinkonzentration ist die Messung der Ab-
sorption bei 280 nm im Photometer. Als Referenz dient der jeweilige Puffer. Es gilt in erster
Annäherung: Konzentration in mg/ml = Absorption bei 280 nm.
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Genauere Ergebnisse erhält man, wenn der molare Extinktionskoeffizient  abgeschätzt
und der Berechnung zu Grunde gelegt wird [125]. In diesem Fall wird der Trypthophan-,
Tyrosin- und Cysteingehalt des Proteins mit in die Berechnung einbezogen.
3.7.3 SDS-Polyacrylamid-Gelelektrophorese
Die SDS-Polyacrylamid-Gelelektrophorese (SDS-PAGE) ist ein analytisches Verfahren, zur
Untersuchung von Proteingemischen. Die Proteine werden in Gegenwart von Natrium-
dodecylsulfat (SDS) und anderen denaturierenden Reagenzien elektrophoretisch aufge-
trennt. Das negativ geladenen SDS bindet an hydrophobe Regionen der Proteine, wo-
durch sich diese entfalten und ihre Eigenladung neutralisiert wird. Durch Zugabe von
β-Mercaptoethanol oder Dithiotretol (DTT) werden außerdem alle im Molekül vorhande-
nen Disulfidbrücken gespalten. Die Proteinewandern aufgrund der negativen Ladung des
SDS zur Anode und werden entsprechend ihres Molekulargewichtes aufgetrennt.
Bei dem von Laemmli [82] beschriebenen diskontinuierlichen System werden im ersten
Schritt die Proteinproben in einem niederprozentigen Sammelgel mit einem pH-Wert von
6,8 aufkonzentriert und wandern von dort in das höherprozentige Trenngelmit einem pH-
Wert von 8,8, wo sie anschließend aufgrund ihrer Größe aufgetrennt werden. Es wurden
folgende Puffer und Lösungen verwendet:
Acrylamidlösung: 30,0% (w/v)Acrylamid
0,8% (w/v) N,N-Methylenbisacrylamid
Diese Lösung wurde als fertige Stammlösung Rotiphorese Gel 30 (Roth) bezogen.
Sammelgel (5%): 1,40ml ddH2O
0,33ml Acrylamidlösung
0,25ml Tris-HCl (pH 6,8)
0,02ml 10% (w/v) SDS-Lösung





1,30ml 1,30ml Tris-HCl (pH 8,8)
0,05ml 0,05ml 10% (w/v) SDS-Lösung
0,05ml 0,05ml 10% (w/v) APS
2,00 µl 2,00 µl TEMED
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Elektrophoresepuffer: 25,00 mM Tris-Base
192,00 mM Gycin
0,10% (w/v) SDS





Für die SDS-PAGE wurden Minigelapparaturen des Typs Protean II (Biorad) mit 0,75mm
dicken Spacern verwendet. Vor dem Auftragen auf das Gel wurden die Proben mit 1/5
Volumen 5× Probenpuffer versetzt und fünf Minuten bei 95°C aufgekocht. Als Moleku-
largewichtsstandard diente der vorgefärbte PageRuler (Fermentas).
Die Proben wurden bei konstant 30mA pro Gel aufgetrennt und anschließend mit Coo-
massie gefärbt oder für den Western Blot verwendet.
3.7.4 Färbung von Proteinen in PA-Gelen
Coomassie-Färbelösung: 0,1% (w/v) Coomassie Brilliant Blue R250
40,0% (v/v) Methanol
10,0% (v/v) Eisessig
Um die aufgetrennten Proteine im PA-Gel sichtbar zu machen, wurden diese mit dem
Coomassie-Farbstoff angefärbt. Dazu wurden die Gele in der Färbelösung für 30 sec in
einer Mikrowelle aufgekocht und für 10-20 Minuten auf einem Schwenktisch (WT12, Bio-
metra) bei Raumtemperatur inkubiert. Zum Entfärben wurden die Gele in dH2O in der
Mikrowelle aufgekocht und anschließend auf dem Schwenktisch (WT12, Biometra) bei
Raumtemperatur inkubiert, bis sich die Proteinbanden deutlich vom Hintergrund abho-
ben.
3.7.5 Western Blot
3.7.5.1 Transfer von Proteinen
Blottingpuffer: 25,0 mM Tris-Base
200,0 mM Glycin
20,0% (v/v) Methanol
Mit Hilfe des Western Blots lassen sich Proteine spezifisch nachweisen. Dazu wurden
die Proteine zuerst entsprechend ihres Molekulargewichtes auf einem Polyacrylamid-Gel
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(Kapitel 3.7.3) aufgetrennt und danach auf eine Membran transferiert. Der Proteintrans-
fer wurde mit einer Tankblot-Apparatur (Biorad) und Nitrocellulosemembranen (Biorad)
durchgeführt.
Dazu wurde das Gel und die Membran kurz in Blottingpuffer äquilibriert und anschlie-
ßend luftblasenfrei nach dem folgenden Schema in der Kassette zusammengebaut:
Die Kasette wurde verschlossen und in den Halter eingesetzt, so dass die Membran zur
Anode zeigte. Um übermäßige Wärmeentwicklung zu vermeiden, wurde der Transfer-
puffer auf 4°C vorgekühlt und ein Eisblock in den Tank eingesetzt. Der Transfer erfolgte
für eine Stunde bei 100V.
3.7.5.2 Färbung von Proteinen auf Membranen
Ponceaurot-Färbelösung: 2% (w/v) Ponceau S
3% (w/v) Trichloressigsäure
Eine Methode um die Proteine auf der Blotmembran nach dem Transfer sichtbar zu ma-
chen, stellt die Ponceaurot-Färbung dar. Diese Färbung ist reversibel und erlaubt eine an-
schließende Immunfärbung. Die Proteinewerden durch die Trichloressigsäure gleichzeitig
auf der Membran fixiert. Die Nachweisgrenze liegt bei > 50 ng/Bande.
Der Blot wird 1-2 Minuten bei Raumtemperatur in der Ponceaurot-Lösung inkubiert und
der überschüssige Farbstoff durch Waschen mit Wasser entfernt. Die vollständige Entfär-
bung der Proteinbanden auf der Membran erfolgte ebenfalls in Wasser.
3.7.5.3 Immunologischer Nachweis membrangebundener Proteine
TBS-T: 20,0 mM Tris-HCl (pH 7,6)
137,0 mM NaCl
0,1% (v/v) Tween 20
Die Membran wurde eine Stunde bei Raumtemperatur in TBS-T mit 5% Magermilch ab-
gesättigt und anschließend dreimal mit TBS-T für 5 min gewaschen. Die Membran wurde
danach mit dem primären Antikörper, der in TBS-T mit 3% BSA verdünnt wurde, für eine
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Stunde bei Raumtemperatur oder über Nacht bei 4°C inkubiert. Nach dreimaligem Wa-
schen mit TBS-T für jeweils 5 min wurde der Blot mit dem sekundären HRP-konjugierten
Antikörper (verdünnt in TBS-T mit 5% Magermilch) für eine Stunde bei Raumtemperatur
inkubiert. Die Membran wurde während der gesamten Inkubation geschwenkt (WT12,
Biometra).
Nach erneutemWaschen für 3 × 5 min in TBS-T erfolgte der Nachweis der Proteine durch
Chemilumineszenz. Dabei handelt es sich um ein hochsensitives Nachweisverfahren bei
dem durch Oxidation von Luminol in Anwesenheit von H2O2 durch die an den sekun-
dären Antikörper gekoppelte Peroxidase Licht freigesetzt wird. Die Signale werden auf
einem Röntgenfilm sichtbar gemacht. Es wurde das ECL-Kit der Firma GE Healthcare ver-
wendet. Die beiden Komponenten wurden gemäß den Herstellerangaben gemischt und
die Membran wurde für eine Minute bei Raumtemperatur mit der ECL-Lösung inkubiert
und danach in Frischhaltefolie eingeschlagen. Anschließend wurde ein Röntgenfilm (Hy-
perfilm, GE Healthcare) auf der Membran exponiert. Die Entwicklung des Films erfolgte
in Entwickler- und Fixierlösung (Kodak) nach Angabe des Herstellers. Die entwickelten
Filme wurden nach dem Trocknen mit einem ScanJet 6100C/T (Hewlett Packard) digitali-
siert und die Intensität der Banden gegebenenfalls mit ImageJ (http://rsb.info.nih.gov/ij)
quantifiziert.
3.7.6 Aufreinigung polyklonaler Antikörper
Elutionspuffer: 0,1 M Glycin (pH 3,0)
Neutralisierungspuffer: 1,5 M Tris-HCl (pH 8,8)
Die Aufreinigung von polyklonalen Antikörpern, die in Kaninchen hergestellt wurden,
erfolgte über eine Protein A-Säule (Pharmacia). Dabei wird die Tatsache genutzt, dass An-
tikörper reversibel über ihre Fc-Domäne an Protein A von S. aureus binden, das kovalent
an das Säulenmaterial gekoppelt war.
Die Protein A-Säule wurde mit PBS gewaschen und 5ml Kaninchen-Serum wurde auf
die Säule gegeben. Die Säule wurde wieder mit PBS gewaschen, bis keine Änderung der
OD280 mehrmessbar war (Durchflussphotometer, Pharmacia). Die Antikörperwurdenmit
Elutionspuffer von der Säule eluiert und in Fraktionen von 1ml gesammelt. Um den Eluti-
onspuffer zu neutralisieren, wurden in die Probenröhrchen 100 µl Neutralisierungspuffer
vorgelegt.
Die Antikörperkonzentration in den einzelnen Fraktionen wurde durch Messung der OD
bei 280 nm bestimmt (siehe Kapitel 3.7.2.2). Fraktionen mit ähnlichen Absorptionen wur-
den gepoolt und die Antikörper anschließend bei -20°C gelagert.
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3.7.7 Bestimmung der Rac1-Aktivität












MiniComplete Protease Inhibitor Mix (ROCHE)
PMSF und der Protease-Inhibitormix wurde den Puffern kurz vor dem Experiment frisch
zugesetzt.
3.7.7.1 Überexpression von GST und GST-CRIB
20ml LB-Medium in einem 50ml Erlenmeyerkolben wurden mit 20 µl Ampicillin-Stock-
lösung versetzt und mit 10 µl Bakterien (siehe Tabelle 3.2) aus einem Glycerolröhrchen
beimpft. Die Kultivierung erfolgte über Nacht bei 37°C und 140 rpm auf einem Schütte-
linkubator (Infors).
1 l LB-Medium in einem Erlenmeyerkolbenmit Schikanen (2 l) wurde mit 1ml Ampicillin-
Stocklösung versetzt und mit 5ml der Vorkultur angeimpft. Die Bakterien wurden schüt-
telnd bei 37°C und 140 rpm für 1,5 Stunden kultiviert. Die Produktion der rekombinanten
Proteinewurde durch Zugabe von 0,5mM IPTG (1M Stocklösung) induziert. Die Kulturen
wurden für weitere zwei Stunden schüttelnd inkubiert.
Danach wurden die Bakterien bei 4°C und 23.000 × g für 15 Minuten zentrifugiert (RC-5
mit SLA3000-Rotor, Sorvall), die Pellets in 50ml Röhrchen überführt und bis zur weiteren
Verwendung bei -20°C gelagert.
3.7.7.2 Infektion von HUVEC mit S. pyogenes A128
Um die Aktivierung von Rac1 in S. pyogenes A128-infizierten HUVEC zu bestimmen, wur-
den die Zellen in gelatinebehandelten 6 cm Schalen ausgesät. Nachdem die Zellen kon-
fluent waren, wurden sie zwei bis drei weitere Tage kultiviert. Vor der Infektion erfolgte
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eine zweistündige Inkubation in EGM 2-Medium mit 0,1% FBS bei 37°C und 5% CO2.
Die Zellen wurden anschließend nach dem in Kapitel 3.6.7.2 beschriebenen Protokoll infi-
ziert. Nach den gewünschten Infektionszeitenwurden die Zellenmit eiskaltem PBS/1mM
CaCl2/1mMMgCl2 gewaschen und bis zur weiteren Verwendung bei -80°C gelagert.
3.7.7.3 Präzipitation von aktivem Rac1
Die wie in Kapitel 3.7.7.1 beschrieben hergestellten Bakterienpellets wurden aufgetaut
und in 10ml Bakterienlysepuffer resuspendiert. Der Aufschluss der Bakterien erfolgte
mittels French Press (40K-Zelle, 2 ×, SLM Instruments). Anschließend wurden die Lysa-
te 30 Minuten bei 4°C und 27.000 × g (RC-5 mit SS34-Rotor, Sorvall) zentrifugiert, um die
Zelltrümmer zu entfernen. Der Überstand wurde abgenommen, mit 200 µl gewaschener
Glutathion-Sepharose 4B (GE Healthcare) versetzt und eine Stunde im Überkopfschütt-
ler (Rotatur SB3, Stuart) bei 4°C inkubiert. Die Sepharose wurde anschließend viermal
mit 10ml Bakterienlysepuffer gewaschen und in 200 µl GST-Präzipitationspuffer resus-
pendiert. 20 µl wurden auf einem 10%igen PA-Gel (Kapitel 3.7.3 und Kapitel 3.7.4) auf-
getragen, um die Bindung der Proteine an die Gluthation-Sepharose zu analysieren.
Die infizierten Zellen wurden auf Eis aufgetaut, mit 150 µl Präzipitationspuffer versetzt
und mit einem Zellschaber von der Platte geschabt. Nach 5minütiger Inkubation auf Eis
wurden die Lysate fünf Minuten bei 15.000 × g und 4°C zentrifugiert (Centrifuge 5403,
Eppendorf), um Zelltrümmer zu entfernen. Der Überstand wurde in ein neues Eppen-
dorfgefäß überführt. 10 µl wurden zur Proteinbestimmung abgenommen (siehe Kapitel
3.7.2.1). Die Proteinmengen wurden normalisiert und 15 µl als Ladekontrolle abgenom-
men. Diese wurde mit 5× Probenpuffer versetzt und für 5 min aufgekocht und bis zur
weiteren Verwendung auf Eis gelagert. Die Lysate wurden anschließend mit 20-30 µl der
Beadsuspension versetzt und 45 Minuten bei 4°C auf dem Überkopfschüttler inkubiert.
Nach dreimaligem Waschen mit Präzipitationspuffer wurden die Proteine durch Zugabe
von 20 µl 2× Probenpuffer und 5minütiger Inkubation bei 95°C eluiert.
3.7.7.4 Nachweis von Rac1 im Western Blot
Die aufgekochten Proben wurden auf 15%igen Polyacrylamid-Gelen aufgetrennt und auf
Nitrocellulose geblottet. Rac1 wurde anschließend mit spezifischen Antikörpern nachge-
wiesen (vgl. Kapitel 3.7.3 und 3.7.5).
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3.8 Elektronenmikroskopie




Fixierpuffer: 2% (w/v) Glutaraldehyd
5% (w/v) Formaldehyd
in Cacodylatpuffer
TE: 20 mM Tris-HCl (pH 7,0)
2 mM EDTA
Die auf Deckgläschen gewachsenen Zellen für die elektronenmikroskopischen Aufnah-
men wurden nach den entsprechenden Infektionszeitpunkten zweimal mit PBS gewa-
schen und anschließend im Fixierpuffer für eine Stunde auf Eis fixiert. Nach mehreren
Waschschritten mit TE-Puffer wurden die Proben in einer aufsteigenden Serie mit Ace-
ton (10%, 30%, 50%, 70%, 100%) auf Eis für jeweils 15min entwässert. Danach wurden
die Proben in flüssigem CO2 einer kritischen Punkttrocknung unterzogen und mit einer
ca. 10 nm dicken Goldschicht bedampft. Die Proben wurden mit einem Feldemissions-
Rasterelektronenmikroskop (FESEM, Gemini DSM982, Zeiss) mit einer Beschleunigungs-
spannung von 5 kV untersucht. Die Präparation der Proben und die Untersuchung im
Elektronenmikroskop erfolgte durch Dr.Manfred Rohde (Helmholtz HZI, Abteilung Mi-
krobielle Pathogenität).
3.9 Digitale Fluoreszenzmikroskopie
Die Fluoreszenzmikroskopie wurde mit einigen Modifikationen wie bei Herzog et al. be-
schrieben durchgeführt [66]. Das Prinzip der Fluoreszenzmikroskopie basiert auf der An-
regung von Fluoreszenzfarbstoffen, sogenannter Fluorochrome, mit Licht einer bestimm-
ten Wellenlänge. Dadurch kommt es zur Emmision von Licht mit einer größeren Wellen-
länge durch die Fluorochrome, d. h. sie beginnen zu fluoreszieren. Die Fluoreszenzfarb-
stoffe werden an Antikörper oder andere Proteine gekoppelt. Außerdem ist es möglich,
bestimmte zelluläre Proteine mit fluoreszierenden Proteinen, bspw. dem grünfluoreszie-
renden Protein (GFP), zu fusionieren und in den Zellen zu exprimieren. Dadurch ist es
können bestimmte Proteine oder Strukturen in den Zellen zu lokalisieren. In dieser Arbeit
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kam sowohl die Epifluoreszenzmikroskopie als auch die konfokale Fluoreszenzmikrosko-
pie zum Einsatz.
3.9.1 Epifluoreszenzmikroskopie
Die Anregung der Fluorochrome erfolgt bei der Epifluoreszenzmikroskopiemit Hilfe einer
Quecksilber-Hochdruckdampflampe. ImMikroskop befinden sich mehrere Sperrfilter und
ein dichroitischer Spiegel, die es ermöglichen, Licht bestimmter Wellenlängen zur Probe
zu lenken und das emittierte Licht entweder zum Okkular oder zu einer CCD-Kamera zu
leiten.
Filterset Anregung Emission Fluorochrom
Nr. 02 G 365 LP 420 DAPI, Filipin
Nr. 9 BP 450-490 LP 515 Alexa Fluor® 488, EGFP
Nr. 15 BP 546/12 LP 590 Alexa Fluor® 568
Tabelle 3.6: Verwendete Filtersätze in der Epifluoreszenzmikroskopie. Die Anregungs- und
Emissions-Charakteristika der Filtersätze sowie die damit visualisierten Fluorochrome sind ange-
geben.
Es wurde ein Epifluoreszenzmikroskop Axiovert 100 mit 50W Quecksilber-Hochdruck-
dampflampe und Halogenlampe sowie einem manuell verstellbaren Filterschlitten ver-
wendet. Es wurden die folgenden Immersionsölobjektive mit einer hohen numerischen
Apertur (NA) eingesetzt: 63× 1,25 NA Plan-Neofluar und 100× 1,3 NA Plan-Neofluar
(Zeiss). Das verwendete Immersionsöl (Immersol 518N, Zeiss) hatte einen Brechungsfak-
tor von 1,518. An das Mikroskop war eine Axiocam HRc (Zeiss) gekoppelt. Die Steuerung
der Kamera erfolgte mit der AxioVision Software (Zeiss). Die einzelnen Kanäle wurden
mit den ensprechenden Filtern (siehe Tabelle 3.6) getrennt aufgenommen.
3.9.2 Konfokale Mikroskopie
Bei der konfokalen Mikroskopie wird die Probe mit einem fokussierten Laserstrahl ge-
scannt, woraus sich auch die englische Bezeichnung confocal laser scanning microscopy (clsm)
ableitet. Die Verwendung einer verstellbaren Lochblende (oder Iris) vor dem Detektor er-
möglicht das Eliminieren von Licht, das nicht in der Fokusebene liegt. Dadurch wird nicht
nur eine verbesserte Auflösung erzielt, sondern es ist auch möglich, einzelne optische Ebe-
nen aufzunehmen und daraus eine dreidimensionale Darstellung des Objektes zu erzeu-
gen.
36
3 Material und Methoden
Bei dem verwendeten konfokalen System handelte es sich um ein MRC-1024 System (Bio-
rad) mit einem Krypton-Argon-Mischgaslaser, das an ein inverses Axiovert 100TV Mikro-
skop (Zeiss) montiert war. Es wurden die folgenden Ölimmersionsobjektive verwendet:
63× 1,25 NA Plan-Neofluoar und 100× 1,3 NA Plan-Neofluar (Zeiss). Das verwendete
Immersionsöl (Immersol 518N, Zeiss) hatte einen Brechungsfaktor von 1,518. Das gesam-
te Systemwurde durch die Lasersharp2000-Software (Biorad) gesteuert. Die Detektion der
emittierten Photonen erfolgtemit drei, im Scanner-Kopf befindlichen Sekundärelektronen-
verstärkern, im Englischen photo multiplier tube (PMT) genannt. Das MRC-1024-System be-
sitzt drei PMTs sowie einen Transmissionsdetektor, die die simultane Aufnahme von bis
zu drei verschiedenen Fluoreszenzfarbstoffen und des Phasenkontrastbildes ermöglichen.
Es wurden die folgenden Systemeinstellungen verwendet:
Zweifach-Fluoreszenz: Laserstärke: 30%
Filterposition 1: 488/568/647 nm dreifacher, dichroitischer
Filter (T1-Block)
Filterposition 2: 560 nm dichroitischer LP-Filter (E2-Block)
PMT1: 568 nm Laserlinie mit 585LP Emissionsfilter
PMT2: 488 nm Laserlinie mit 540/30 Emissionsfilter
Dreifach-Fluoreszenz: Laserstärke: 30%
Filterposition 1: 488/568/647 nm dreifacher, dichroitischer
Filter (T1-Block)
Filterposition 2: 560 nm dichroitischer LP-Filter (E2-Block)
PMT1: 568 nm Laserlinie mit 585LP Emissionsfilter
PMT2: 488 nm Laserlinie mit 540/30 Emissionsfilter
PMT3: 647 nm Laserlinie mit 680DF32 Emissionsfilter
Transmission: Laserstärke: 100%
Filterposition 1: 488/568/647 nm dreifacher, dichroitischer
Filter (T1-Block)
TLD: 488 nm, 568 nm und 647 nm Laserline
Die Irisöffung wurde der Stärke der Fluoreszenzsignale angepasst. Die Signale der ver-
schiedenen Fluoreszenzfarbstoffe wurden simultan detektiert. Es wurdenAufnahmen von
mehreren optische Ebenenmit einer Schrittweite von 0,18 µm oder 0,36 µm aufgenommen.
3.9.3 Digitale Bildverarbeitung
Die weitere Bildverarbeitung erfolgte mit ImageJ (http://rsb.info.nih.gov/ij) auf einem
IBM Thinkpad T42 unter Debian Linux 2.4.
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Es wurden Kontrast- und Helligkeitsanpassungen durchgeführt und bei Mehrfachmar-
kierungen fixierter Zellen die Bilder der einzelnen Kanäle übereinander gelegt (Merge).
Darüber hinaus ist es möglich, Signale, die von außerhalb des Schärfetiefenbereichs kom-
men, durch mathematische Berechnungen zu entfernen. Dadurch wird eine Verbesserung
des Kontrastes erreicht. Zur Berechnung werden verschiedene Parameter wie bspw. Wel-
lenlänge des Lichtes, numerische Apertur des verwendeten Objektives, Pixelgröße und
Brechungsindex des Immersionsöls herangezogen, die für die jeweiligen Aufnahmebedin-
gungen angepasst werden müssen.
Es wurde ein iterativer Algorithmus im 2D-Modus in Verbindung mit einem thoretischen
PSF verwendet (OptiNav, http://www.optinav.com/imagej.html). Alle Epifluoreszenz-
Aufnahmen wurden auf diese Weise prozessiert.
3.9.4 Fluoreszenzfärbung fixierter Zellen





Blocking-Puffer: 1% (w/v) BSA
5% (v/v) Pferdeserum
in PBS
Die Visualisierung von Proteinen bei der indirekten Immunfluoreszenz erfolgt
durch Bindung eines primären Antikörpers an das Zielprotein, der mit einem sekundären
Antikörper, welcher mit einem Fluoreszenzfarbstoff konjugiert ist, sichtbar gemacht wird.
Da mehrere sekundäre Antikörper an den Primärantikörper binden können, wird eine
hohe Sensitivität erreicht. Darüber hinaus ist es auch möglich, Proteine direkt mit einer
fluoreszierenden Markierung, wie beispielsweise GFP zu versehen.
Um Aussagen über die Lokalisation der Bakterien und der zellulären Proteine machen zu
können, wurden die Proben zunächst mit 3% Paraformaldehyd in PBS für 20min fixiert.
Paraformaldehyd legt die Proteinstrukturen von Bakterien und Zellen fest. Damit die An-
tikörper in die Zellen gelangen können, wurden diese mit dem Detergenz Triton X-100
permeabilisiert.
Für spezielle Untersuchungen des zellulären Zytoskeletts wurden die Zellen zweimal mit
einem zytoskelettstabilisierenden Puffer (ZSP) gewaschen und anschließend in ZSP mit
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3% Paraformaldehyd und 0,1% Glutaraldehyd für 15min fixiert. Die Zellen wurden nach
der Fixierung zweimal mit ZSP gewaschen.
Im Anschluss wurden die fixierten Zellen 2 × 10min mit PBS/10mM Glycin bei Raum-
temperatur gewaschen, um noch freie, reaktive Gruppen abreagieren zu lassen.
3.9.4.1 Differentielle Fluoreszenzfärbung von Streptokokken
Die differentielle Fluoreszenzfärbung von Streptokokken mit zwei unterschiedlichen Se-
kundärantikörpern ermöglicht die Unterscheidung von intrazellulären und extrazellulä-
ren Bakterien in einem Infektionsversuch.
Die Deckgläschen mit den infizierten und fixierten Zellen wurden dazu aus den Zellkul-
turschalen entnommen und auf ein Stück Parafilm in einer mit Aluminiumfolie einge-
schlagenen Plastikbox gelegt. Die Seite mit den Zellen zeigte dabei nach oben. Um das
Austrocknen der Proben zu vermeiden, befand sich unter dem Parafilm ein mit Wasser
getränktes StückWhatman-Papier. Um eine unspezifische Bindung der eingesetzten Anti-
körper zu verhindern, wurden die Proben für 20min mit 20 µl Blocking-Puffer inkubiert.
Anschließend wurden 20 µl des primären Anti-GAS-Antikörpers auf das Deckgläschen
getropft und für 30 min inkubiert. Überschüssige Antikörper wurden durch dreimaliges
Waschen mit PBS entfernt und die Proben wurden mit den sekundären Antikörpern für
30min inkubiert. In diesem Schritt wurden nur die extrazellulären Streptokokken gefärbt.
Nach dreimaligem Waschen wurden die Zellen mit PBS/0,1% Triton X-100 für 5min per-
meabilisiert und zweimal mit PBS gewaschen. Dadurch sind im Folgenden auch die intra-
zellulären Streptokokken für die Antikörper zugänglich.
Die Proben wurden erneut mit 20 µl des Anti-GAS-Antikörpers für 30min inkubiert. Nach
dreimaligem Waschen mit PBS wurden 20 µl des Sekundärantikörpers, der allerdings mit
einem anderen Fluorochrom konjugiert war, für 30min zugegeben. Die Proben wurden
wieder dreimal mit PBS gewaschen und umgekehrt auf einen Tropfen ProLong® Gold
(Molecular Probes) fixiert und mit Nagellack versiegelt.
Alle Schritte wurden bei Raumtemperatur durchgeführt. Aufnahmen der Proben wurden
wie in Kapitel 3.9.1 und 3.9.2 beschrieben angefertigt. Die Lagerung der Präparate erfolgte
bei 4°C im Dunkeln.
Zur Quantifizierung intra- und extrazellulärer Streptokokken mittels Fluoreszenzmikro-
skopie wurden jeweils 50 Zellen in mindestens 5 verschiedenen, zufällig ausgewählten
Ausschnitten in drei unabhängigen Experimenten evaluiert.
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3.9.4.2 Fluoreszenzfärbung von Streptokokken und Zellkomponenten
Für Immunfluoreszenzfärbungen von Streptokokken und zellulären Komponenten wur-
den die fixierten Zellen als erstes mit PBS/0,1% Triton X-100 für 5min permeabilisiert.
Nach zweimaligem Waschen erfolgte wieder eine 20minütige Inkubation mit 20 µl Bloc-
king-Puffer, um unspezifische Bindungsstellen zu blocken. Die Proben wurden danach
wie im vorherigen Kapitel beschrieben mit den ensprechenden Primär- und Sekundäran-
tikörpern inkubiert. Die verwendeten Antikörper sind in Tabelle 3.3 und 3.4 aufgelistet.
Diese indirekten Färbemethoden wurden zum Teil mit den im Folgenden beschriebenen
direkten Fluoreszenzfärbungen kombiniert. Die Proben wurden wieder dreimal mit PBS
gewaschen und umgekehrt auf einen Tropfen ProLong® Gold (Molecular Probes) fixiert
und mit Nagellack versiegelt.
Alle Schritte wurden bei Raumtemperatur durchgeführt. Aufnahmen der Proben wurden
wie in Kapitel 3.9.1 und 3.9.2 beschrieben angefertigt. Die Lagerung der Präparate erfolgte
bei 4°C im Dunkeln.
Färbung von F-Aktin
Zur Färbung von filamentösem Aktin wurde fluoreszenzmarkiertes Phalloidin benutzt.
Dieses Toxin des Knollenblätterpilzes Amanita phalloides lagert sich seitlich an filamentö-
ses Aktin an und verhindert dabei dessen Depolymerisierung. Es wurden folgende Phal-
loidinkonjugate eingesetzt:
- Alexa Fluor® 488-konjugiertes Phalloidin (Molecular Probes)
- Alexa Fluor® 568-konjugiertes Phalloidin (Molecular Probes)
Die Phalloidinkonjugate wurden 1:300 in PBS/1% BSA verdünnt und die Zellen für 20min
mit der Lösung inkubiert.
Färbung von Cholesterin
Zur Darstellung von zellulärem Cholesterin wurde das Polyen-Antibiotikum Filipin (Sig-
ma) verwendet. Die fixierten Zellen wurden für 30min mit 50 µgml−1 Filipin in PBS inku-
biert.
Färbung von DNA
Zur Färbung der DNAmit einem Fluoreszenzfarbstoff, dessen Absorptionsmaximum sich
nicht im UV-Bereich befindet, wurde der Farbstoff Syto-13 (Molecular Probes) verwen-
det. Dazu wurden die Zellen im ersten Schritt wie oben beschrieben permeabilisiert und
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danach zweimal mit PBS gewaschen. Anschließend wurden 450 µl PBS und 50 µl DNAse-
freie RNAse (Stocklösung: 10mgml−1, AppliChem) zu den fixierten Proben gegeben und
über Nacht inkubiert. Nach zweimaligemWaschenmit PBS wurden die Proben 15min mit
1 µM Syto-13 in PBS gefärbt und wiederum zweimal mit PBS gewaschen.
Die Färbung der DNAmit demFluoreszenzfarbstoff DAPI erfolgte durch Verwendungdes
Einbettungsmediums ProLong® Gold (Molecular Probes) nach Angaben des Herstellers.
3.9.4.3 Quantifizierung des phagolysosomalen LAMP1-Erwerbs
Zur Quantifizierung des phagolysosomalen LAMP1-Erwerbs wurden HUVEC mit
S. pyogenes A128 wie in Kapitel 3.6.7.1 beschrieben infiziert und LAMP1 sowie die Strep-
tokokken mit Antikörpern gefärbt (Kapitel 3.9.4.2). Mit LAMP1-kolokalisierende Phago-
lysosomen wurden aufgrund strikter morphologischer Merkmale, wie bei Bothelo et al.
beschrieben, bestimmt [18]. GAS-enthaltende Phagosomen in inhibitorbehandelten Zellen
bzw. in Kontrollzellen wurden als positiv bewertet, wenn sie eine vollständige LAMP1-
Ringfluoreszenz aufwiesen. Es wurden 200 Zellen in mindestens 10 verschiedenen, zufäl-
lig ausgewählten Ausschnitten in drei unabhängigen Experimenten untersucht. Parallel
dazu wurde die Wirkung des Inhibitors auf die Anzahl der intrazellulären Bakterien un-
tersucht.
3.10 Statistische Auswertung
Die statistische Auswertung erfolgte mit dem Statistikprogramm R, Version 2. 3. 0




4.1 Internalisierung von S. pyogenes A128 in HUVEC
4.1.1 Bildung von Membranprotrusionen
In Vorarbeiten konnte gezeigt werden, dass GAS-Stämme des Serotyps M3 in der Lage
sind, hocheffizient an Endothelzellen zu binden, und in diese internalisiert werden. Das
traf sowohl für Endothelzellen makrovaskularen Ursprungs (human umbilical vein endothe-
lial cells, HUVEC) als auch für mikrovaskuläre Endothelzellen (human microvascular vein
endothelial cells, HMVEC) zu. Die Internalisierung geht mit der Bildung von Membranaus-
stülpungen, die sich über die Bakterien schieben und der Akkumulation von Aktin in
der unmittelbaren Nähe der Bakterien einher (M.Rohde und S. Talay, unveröffentlicht;
N. Petermann, Diplomarbeit 2003).
Abbildung 4.1: Internalisierung von S. pyogenes A128 in Endothelzellen. HUVEC wurden mit
S. pyogenesA128 infiziert und nach 30Minuten fixiert. Intra- und extrazelluläre Streptokokkenwur-
denmit einem polyklonalen Antikörper und entsprechenden sekundären Antikörpern differentiell
angefärbt. Extrazelluläre Streptokokken sind in gelb dargestellt, die intrazellulären Streptokokken
in rot (A). In B ist eine Vergrößerung einer Streptokokkenkette, die gerade aufgenommen wird,
gezeigt. Der Maßstab entspricht 15 µm in A bzw. 5 µm in B.
Die Internalisierung von S. pyogenes A128 ist in Abbildung 4.1 A exemplarisch dargestellt.
HUVEC wurden mit GAS A128 infiziert und nach 30 Minuten fixiert. Anschließend wur-
den erst die extrazellulären Bakterien mit einem polyklonalen Antikörper gegen Strepto-
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kokken und Alexa 488-konjugierten sekundären Antikörpern gefärbt. Nach der Permea-
bilisierung der Zellmembran wurden, neben den schon gefärbten extrazellulären Bakte-
rien, auch die intrazellulären Bakterien mit einem Anti-GAS-Antikörper und sekundären
Alexa 568-konjugierten Antikörpern gefärbt. Im Fluorenszenzmikroskop erschienen extra-
zelluläre Bakterien aufgrund der Überlagerung von roter und grüner Fluoreszenz in gelb,
während intrazelluläre Bakterien nur rot fluoreszierten. Abbildung 4.1 B zeigt die Vergrö-
ßerung einer Streptokokkenkette, die schon zum Teil internalisiert wurde.
Abbildung 4.2: Elektronenmikroskopische Aufnahmen der Internalisierung von S. pyogenes
A128.HUVEC wurden für 30 Minuten mit S. pyogenes A128 infiziert. Nach der Fixierung und ent-
sprechender Prozessierung wurden FESEM-Aufnahmen angefertigt. In A ist der Beginn des Auf-
nahmeprozesses gezeigt, während die Bakterien in B fast vollständig aufgenommen wurden. Der
Maßstab entspricht 1 µm.
Die protrusiven Membranausstülpungen, die während des Aufnahmeprozesses gebildet
werden, sind in Abbildung 4.2 dargestellt. Gezeigt ist der Beginn des Aufnahmeprozesses
(A) sowie dessen Abschluss (B). Der enge Kontakt zwischen den Bakterien und der sich
über sie schiebendenMembran deutet auf einen sog. zipper-Mechanismus hin, wie er bspw.
für die Internalisierung von Yersinia spp. beschrieben wurde.
4.1.2 Akkumulation von Aktin und α-Actinin
Die Bildung protrusiver Membranausstülpungen basiert auf der regulierten Rekrutierung
von Gerüstbausteinen an die Spitze der Protrusion und der Polymerisation zu Aktinfila-
menten. Die Polymerisation muss dabei eng mit der Stabilisierung der Filamente durch
quervernetzende Faktoren verbunden sein, um eine gewisse Stabilität zu gewährleisten.
Einer der Kandidaten für die Quervernetzung von Aktinfilamenten, der in Lamelliopodi-
en und Filopodien zu finden ist, ist α-Actinin [89].
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Abbildung 4.3: Lokalisation von S. pyogenes A128 mit Aktin und α-Actinin. HUVEC wurden
für 30 Minuten mit S. pyogenes A128 (GAS) infiziert und anschließend fixiert. Die Streptokok-
ken wurden mit polyklonalen Anti-GAS-Antikörpern und Cy5-konjugierten sekundären Antikör-
pern gefärbt. α-Actinin wurde mit einem monoklonalen Antikörper und Alexa 488-konjugierten
Sekundärantikörpern, Aktin durch Inkubation mit Alexa 568-konjugiertem Phalloidin gefärbt.
Die Pfeile markieren die lokale Rekrutierung von Aktin und α-Actinin in der Umgebung einer
Streptokokken-Kette. Die untere Reihe zeigt eine Vergrößerung des in der Überlagerung der ein-
zelnen Kanäle (Merge) markierten Bereichs. Der Maßstab entspricht 10 µm.
Die Akkumulation von Aktin und α-Actinin in S. pyogenes A128-infizierten HUVEC wur-
de durch Färbung mit einem monoklonalen Antikörper gegen α-Actinin und ensprechen-
den Sekundärantikörpern bzw. mit Alexa 568-konjugiertem Phalloidin durch konfoka-
le Mikroskopie nachgewiesen. Die Streptokokken wurden mit polyklonalen Anti-GAS-
Antikörpern und Cy5-konjugierten Sekundärantikörpern gefärbt.
Abbildung 4.3 zeigt, dass die Akkumulation von Aktin mit einer Rekrutierung von α-
Actinin einherging (Pfeile), welches eine stabilisierende Funktion für die Aktinfilamente
hat. Eine ähnlich starke Akkumulation beider Proteine war an den Randbereichen der
Zelle zu beobachten. Diese Strukturen weisen auf Bewegungsvorgänge (Lamellipodien,
Filopodien) hin, die auch bei der Aufnahme der Streptokokken in die Zellen eine Rolle
zu spielen scheinen. Die molekularen Ereignisse in der Wirtszelle, die zur Bildung dieser
Strukturen führten sollten im Folgenden genauer untersucht werden.
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4.1.3 Entwicklung eines synchronisierten Infektionsprotokolls
Wie in den Abbildungen 4.3 zu sehen ist, kommt es nur während bestimmter Phasen der
Infektion zu einer Akkumulation von Aktin und der damit einhergehenden Bildung der
Membranprotrusionen. Es kann außerdem davon ausgegangen werden, dass die Signal-
prozesse, die diese Vorgänge regulieren, ebenfalls nur während dieser Phasen aktiviert
werden. Dies bedeutet, dass die Aktivierungen der verschiedenen Signalmoleküle wäh-
rend einer Infektion, wie sie in Abbildung 4.3 dargestellt ist, nicht messbar ist (Daten nicht
gezeigt). Um dieses Problem zu lösen, wurde ein synchronisiertes Infektionsprotokoll eta-
bliert. Eine oft genutzte Methode ist die Infektion mit anschließender Zentrifugation, die
alle Bakterien in Kontakt mit den Zellen bringt. Der Nachteil dieser Methode bestand je-
doch in den starkenNebeneffekten auf die Zellenwie zumBeispiel der Depolymerisierung
des Zytoskelett und der Aktivierung der GTPase Rac1 unmittelbar nach der Zentrifugati-
on (Daten nicht gezeigt).















Abbildung 4.4: Synchronisierung der Infektion mit S. pyogenes A128. HUVEC wurden mit
S. pyogenes A128 für zehn Minuten bei Raumtemperatur inkubiert. Nach zweimaligem Waschen
wurden die Zellen auf 37°C gebracht und für die angegebenen Zeiten infiziert. Nach der Fixierung
erfolgte eine differentielle Färbung extra- und intrazellulärer Streptokokken. Die Daten zeigen die
Anzahl extra- und intrazellulärer Bakterien pro Zelle von einem repräsentativen Experiment (Mit-
telwerte ± Standardabweichung, n = 50 Zellen).
Um diese zentrifugationsbedingten Effekte zu umgehen, wurden die Zellen kurz vor der
Infektion auf Raumtemperatur gebracht, wobei es zu einer Phasenverschiebung in der
Zellmembran hin zu einem eher kristallinen Zustand kam. Anschließend wurden die Zel-
len mit S. pyogenes A128 (MOI = 50) für zehn Minuten bei Raumtempertatur inkubiert,
um die Bindung der Streptokokken an die Zellen zu ermöglichen. Nach zweimaligem
Waschen mit Medium um die nichtgebundenen Bakterien zu entfernen, wurden die Zel-
len auf 37°C gebracht, was die Zellmembran wieder in einen fluiden Zustand versetzte,
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in dem die Aufnahme der Bakterien möglich war. Nach den angegeben Zeiten wurden
die Zellen fixiert und extra- sowie intrazelluläre Bakterien mit polyklonalen Anti-GAS-
Antikörpern sowie den entsprechenden sekundären Antikörpern differentiell angefärbt
(vgl. Abbildung 4.1) und die Anzahl von intra- und extrazellulären Bakterienwurde quan-
tifiziert.
Abbildung 4.4 zeigt die Ergebnisse eines repräsentativen Experimentes zur Validierung
des Synchronisationsprotokolls. Die mittlere Anzahl adhärenter Streptokokken lag nach
der zehnminütigen Inkubation bei Raumtemperatur bei ca. 15 Bakterien pro Zelle (MOI
= 15). Die Internalisierung der Streptokokken begann 15 Minuten nach der Erhöhung der
Temperatur auf 37°C. Nach 45 Minuten befanden sich bereits über 70% der gebundenen




5 0.0 ± 0.0
15 0.1 ± 0.2
30 1.7 ± 0.4
45 1.1 ± 0.4
60 1.1 ± 0.4
Tabelle 4.1: Aktin-Akkumulationsereignisse wäh-
rend der synchronisierten Infektionmit S. pyogenes.
HUVEC wurden mit S. pyogenes A128 nach dem Syn-
chronisationsprotokoll infiziert. Nach der Fixierung
erfolgte eine Färbung der Streptokokken und des
F-Aktins. Die Daten zeigen die Anzahl der Aktin-
Akkumulationsereignisse pro Zelle von einem reprä-
sentativen Experiment (Mittelwerte ± Standardab-
weichung, n= 50 Zellen).
Um zu überprüfen, inwieweit damit auch eine Synchronisierung der Aktin-Akkumulation
zu erreichen war, wurde in parallel infizierten Proben das filamentöse Aktin mit Alexa
568-konjugiertem Phalloidin gefärbt. Untersucht wurde die Akkumulation von Aktin
(vgl. Abbildung 4.3) in der Umgebung von allen zellassoziierten Streptokokken-Ketten
in 50 Zellen. Dabei konnte eine maximale Aktin-Akkumulation nach 30 Minuten beob-
achtet werden (Tabelle 4.1). Diese Akkumulationen konnten – auf einem niedrigeren Ni-
veau – bis zum letzten untersuchten Zeitpunkt beobachtet werden. Trotz der anhaltenden
Akkumulations-Ereignisse sollte mit diesem Protokoll jedoch eine Aktivierung von Signa-
len in den Wirtszellen messbar sein, da 50% der zellassoziierten Bakterien innerhalb eines
Zeitfensters von 15 Minuten (zwischen 15 und 30 Minuten) internalisiert wurden und dies
mit der maximalen Aktinrekrutierung einherging.
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4.2 Lipid rafts sind an der Internalisierung von S. pyogenes
A128 beteiligt
Lipid rafts sind Membranmikrodomänen, die sich aus Proteinen und Lipiden, insbesonde-
re Glykosphingolipiden und Cholesterin, zusammensetzen. Diese Mikrodomänen sind in
der Lage Signaltransduktions-Plattformen zu bilden, was auf ihrer Fähigkeit beruht ver-
schiedene Proteine in lokal begrenzten Membranbereichen zusammenzuführen. Das Vor-
handensein von Cholesterin in diesen Domänen beruht auf seiner Affinität zu gesättigten
Fettsäuren, wie sie häufig in Glykosphingolipiden vorkommen [107]. Außerdem schirmen
die Glykanstrukturen der Sphingolipide das unpolare Cholesterin gegen das wässrige ex-
trazelluläre Milieu ab [70]. Mit Chemikalien, die die Homöostase und die Membranver-
fügbarkeit von Cholesterin verändern, sollten sich somit auch die Stabilität und das Vor-
handensein der Membranmikrodomänen manipulieren lassen.
4.2.1 Die Cholesterin-Depletierung hemmt die Internalisierung
Cyclodextrine sind zyklische Glukoseoligomere (modifizierte Cyclo-Heptaamylose), die
aufgrund ihrer substituierten Seitenketten wasserlöslich sind und in ihrer dreidimensio-
nalen Form eine unpolare, hydrophobe Tasche ausbilden. Durch die räumliche Beschaf-
fenheit und die Hydrophobizität der Tasche besitzt Methyl-β-Cyclodextrin (MβCD) eine
hohe Bindungsaffinität zu Cholesterin und Cholesterinderivaten. Unbeladenes MβCD ist
in der Lage Cholesterin aus der Zellmembran herauszulösen und im wässrigen Milieu
in Lösung zu bringen. Abhängig von der verwendeten Konzentration führt dies zu einer

































Abbildung 4.5: Quantitative Analy-
se der S. pyogenes A128-Internali-
sierung nach Methyl-β-Cyclodextrin
(CD) Behandlung von HUVEC. Die
Daten zeigen die prozentuale An-
zahl intrazellulärer Bakterien bezo-
gen auf die Kontrolle (Mittelwerte
± Standardabweichung, n= 3 Experi-
mente). Ein signifikanter Unterschied
zwischen beiden Werten ist mit einem
Stern markiert (∗p < 0,005).
Um zu untersuchen, welche Rolle die cholesterinreichen Membranmikrodomänen wäh-
rend des Internalisierungsprozesses spielen, wurde das Cholesterin mit Hilfe von MβCD
spezifisch aus der Zellmembran depletiert. Die Zellen wurden mit 10mM MβCD für
30 Minuten inkubiert, um das Cholesterin aus der Zellmembran zu entfernen und die in-
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trazellulären Bakterien wurden nach 60 Minuten Infektion quantifiziert. Wie in Abbildung
4.5 zu sehen ist, führt die Behandlungmit MβCD zu einer 90%igen Reduktion der intrazel-
lulären Bakterien (p < 0,005). Dies zeigt die Wichtigkeit von funktionierenden Membran-
mikrodomänen für die Aufnahme von S. pyogenes in HUVEC.
4.2.2 Rekrutierung von lipid raft-Markern zur Internalisierungsstelle
Die Membranmikrodomänen bilden hinsichtlich ihrer Zusammensetzung keine homoge-
ne Gruppe, sondern unterscheiden sich insbesondere in ihrer Proteinzusammensetzung.
Erst dieses Charakteristikum befähigt sie, als Signalplattformen für unterschiedliche extra-
zelluläre Signale zu fungieren. Typische lipid raft-Marker sind bspw. das Protein Caveolin 1
oder das Gangliosid GM1. Rohde et al. [139] konnten zeigen, dass es zur Akkumulation von
Caveolin-1 bei der Internalisierung von SfbI-exprimierenden Streptokokken kommt.
Abbildung 4.6: Lokalisation von S. pyogenes A128 mit lipid raft-Markern. HUVEC wurden für
30 Minuten mit S. pyogenesA128 (GAS) infiziert und anschließend fixiert. Das zelluläre Cholesterin
wurde mit Filipin gefärbt. Caveolin 1 wurde mit einem polyklonalen Antikörper gegen Caveo-
lin 1 und Alexa 568-konjugierten Sekundärantikörpern gefärbt. Für die Lokalisation von Strepto-
kokken und Caveolin 1 wurde die DNA der Streptokokken mit dem grünen Farbstoff Syto13 ge-
färbt. Die Pfeile markieren die lokale Akkumulation desMarkerproteins in der unmittelbarenNähe
der Streptokokken. Die Pfeilspitzen zeigen Streptokokken, die keine Kolokalisation aufweisen. Der
Maßstab entspricht 10 µm.
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Mittels Immunfluoreszenz wurden die beteiligten lipid rafts im Fall der M3-Streptokokken
weitergehend charakterisiert. Dazu wurden HUVEC mit S. pyogenes A128 infiziert und
mittels Fluoreszenzfärbung auf Kolokalisation mit Cholesterin und dem Markerprotein
Caveolin 1 untersucht. Um im Fall der Cholesterinfärbung Veränderungen in der Lipid-
zusammensetzung der Membranen durch Permeabilisierung mit Triton X-100 zu vermei-
den, wurden die Zellen mit Alexa 568-markierten Streptokokken infiziert. Das Cholesterin
wurde nach der Infektion mit Filipin, einem fluoreszierenden Polyen-Antibiotikum, das
mit den freien 3β-Hydroxylgruppen des Cholesterins interagiert, gefärbt [108]. Wie in Ab-
bildung 4.6 zu sehen ist, kam es zu einer Akkumulation von Cholesterin um die eindrin-
genden bzw. internalisierten Bakterien (Pfeile), wohingegen extrazelluläre Bakterien nicht
mit Filipin kolokalisierten (Pfeilspitzen).
Keine Akkumulation konnte hingegen im Fall von Caveolin nachgewiesen werden, ob-
wohl sich die Bakterien in einer Ebenemit den Signalen für Caveolin, d. h. in den Zellen be-
fanden. Ein weiterer traditionellerMarker für lipid rafts ist GM1, das durch fluoreszenzmar-
kiertes Cholera-Toxin lichtmikroskopisch nachgewiesen werden kann. Die nicht-toxische
B-Untereinheit dieses Toxins bindet dabei spezifisch an GM1. Es war auf diesem Wege
jedoch nicht möglich, die Membranmikrodomänen in HUVEC zu markieren (nicht dar-
gestellt), da diese Zellen, wie Endothelzellen im allgemeinen, vorrangig GM3 aufweisen
[106]. Diese Ergebnisse bestätigten die Beteiligung von cholesterinhaltigen Mikrodomä-
nenwährend der Internalisierung von GASA128. Bei diesen handelt es sich aber scheinbar
nicht um Caveolae wie bei der SfbI-vermittelten Internalisierung.
4.2.3 Caveolae sind am Internalisierungsprozess nicht beteiligt
Wie schon in Abbildung 4.6 gezeigt, ist eine Akkumulation von Caveolin 1 um die Bakte-
rien lichtmikroskopisch nicht zu beobachten. Caveolae sind Membraneinstülpungen mit
einer flaschen- oder omega-ähnlichen Form, die eine Größe von 50-80 nm haben. Deshalb
sind Caveolae - wie auch andere Membranmikrodomänen - nicht direkt mit lichtmikro-
skopischenMethoden nachweisbar. Lediglich nach Quervernetzungmit Antikörpern oder
durch Pathogene ist es möglich, diese Mikrodomänen im Lichtmikroskop darzustellen.
Mit Hilfe von elektronenmikroskopischen Methoden besteht jedoch die Möglichkeit Ca-
veolae aufgrund ihrer Form und Größe direkt auf der Zelloberfläche nachzuweisen.
Um zu bestätigen, dass bei der Internalisierung von M3-Streptokokken keine Caveolae
beteiligt sind, wurde deshalb der Aufnahmeprozess auf der ultrastrukurellen Ebene im
direkten Vergleich mit SfbI-exprimierenden Streptokokken untersucht. Wie in Abbildung
4.7 C und D zu sehen ist, kam es bei der SfbI-vermittelten Internalisierung (A 40) zu einer
Akkumulation von Caveolae um die Bakterien. Das Insert in Abbildung 4.7 C zeigt diese
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Abbildung 4.7: Elektronenmikroskopische Untersuchung der Internalisierung von S. pyogenes
A40 und A128. HUVEC wurden für 30 Minuten (A und B) bzw. 120 Minuten (C und D) infiziert.
Nach der Fixierung und entsprechender Prozessierung wurden die Proben mittels FESEM ana-
lysiert. In A und B ist die Aufnahme von GAS A128 dargestellt, in C und D die Aufnahme von
GAS A40. Das Insert in C zeigt eine Vergrößerung der kleinen Membraneinstülpungen, die um die
Bakterien akkumulieren. Der Maßstab entspricht 500nm bzw. 100nm in dem Insert in C.
ca. 60 nm großen Einstülpungen in der Zellmembran genauer. Dieser Prozess resultierte
in der Bildung von Einstülpungen in der Zellmembran, die zur Aufnahme der Bakterien
führten.
Ein völlig anderes Bild ergab sich hingegen bei der Internalisierung von Streptokokken
des Serotyps M3. Hier kam es, wie schon in Abbildung 4.2 gezeigt, zur Bildung von
Membranausstülpungen, die sich über die Streptokokken schoben. Eine Akkumulation
von kleinen Einstülpungen, die aufgrund ihrer Größe als Caveolae identifiziert werden
können, trat hier nicht auf. Diese Ergebnisse bestätigten die durch die lichtmikroskopi-




4.3 Die Funktion von Protein-Tyrosinkinasen während der
Internalisierung von S. pyogenes A128
Während der Infektion mit den Streptokokken kommt es zu einer engen Bindung der Bak-
terien an Rezeptoren auf der Zelloberfläche, wie sie für die zipper-ähnlichen Aufnahme-
mechanismen typisch ist. Wie für die Invasion von S. aureus und Y. pseudotuberculosis in
Epithelzellen gezeigt wurde, ist eine der ersten Antworten auf diese Interaktion die Akti-
vierung von verschiedenen PTKs [2, 45].
4.3.1 Die Aktivität von Protein-Tyrosinkinasen des Wirtes ist essentiell für
die Internalisierung
Um die Rolle von zellulären PTKs während der Internalisierung von S. pyogenes A128 zu
untersuchen, wurde Genistein, ein allgemeiner Inhibitor von PTKs, verwendet. Die Zellen
wurden mit zunehmenden Konzentrationen von Genistein für 60 Minuten präinkubiert
und anschließend infiziert. Nach Fixierung und Fluoreszenzfärbung erfolgte die Quantifi-
zierung der intrazellulären Streptokokken.
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Abbildung 4.8: Effekt des Tyrosin-Kinaseinhibitors Genistein auf die Internalisierung von
S. pyogenes A128 und Lokalisation mit Aktin und Phosphotyrosin (PY). (A)HUVEC wurden für
60 Minuten mit 10, 25 und 50 µM Genistein präinkubiert und anschließend für 60 Minuten mit
S. pyogenes A128 infiziert. Die Daten zeigen die prozentuale Anzahl intrazellulärer Bakterien bezo-
gen auf die Kontrolle (Mittelwerte ± Standardabweichung, n= 3 Experimente, ∗p < 0,01). (B) HU-
VEC wurden für 30 Minuten mit S. pyogenesA128 infiziert, fixiert und anschließend gefärbt. Aktin-
filamente sind grün, tyrosinphosphorylierte Proteine rot dargestellt. Die bakterielle DNA wurde
mit DAPI blau angefärbt. Der Maßstab entspricht 2 µm.
Der Inhibitor bewirkte eine konzentrationsabhängigeHemmung der Aufnahme der Strep-
tokokken in die Zellen (Abbildung 4.8). Es wurde eine ca. 70%ige Inhibibierung bei 50 µM
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Genistein beobachtet (p < 0,01). Das Lösungsmittel DMSO allein hatte keinen Einfluss auf
die Internalisierung (Daten nicht gezeigt). Diese Ergebnisse legten die Vermutung nahe,
dass es zur Aktivierung von PTKs in unmittelbarer Nähe der Bakterien kommt, was mit
einer zunehmenden Tyrosinphosphorylierung von Effektorproteinen der PTKs einherge-
hen sollte. Immunfluoreszenz-Analysen von HUVEC, die für 30 Minuten mit S. pyogenes
infiziert wurden, zeigten eine massive Zunahme der Tyrosinphosphorylierung in der Um-
gebung der Streptokokken, diemit der Akkumulation vonAktin einhergingen (Abbildung
4.8). Zusätzlich konnte imWestern Blot eine Zunahme von tyrosinphosphorylierten Prote-
inen im Verlauf der Infektion nachgewiesen werden, die in nichtinfizierten Kontrollzellen
nicht zu beobachten war (nicht gezeigt).
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Abbildung 4.9: Effekt des Src-Kinase Inhibitors PP2 auf die Internalisierung von S. pyogenes
A128 und Lokalisationmit Aktin und Src-Kinase. (A)HUVECwurden für 15Minuten mit 0.5, 1.0
und 10.0 µM PP2 bzw. mit 10.0 µM des nichtaktiven Homologs PP3 präinkubiert und anschließend
für 60 Minuten mit S. pyogenes A128 infiziert. Die Daten zeigen die prozentuale Anzahl intrazellu-
lärer Bakterien bezogen auf die Kontrolle (Mittelwerte± Standardabweichung, n= 3 Experimente,
∗p < 0,05, ∗∗p < 0,005). (B) HUVEC wurden für 30 Minuten mit S. pyogenes A128 infiziert, fixiert
und anschließend gefärbt. Aktinfilamente sind grün, die Src-Kinase rot dargestellt. Die bakterielle
DNA wurde mit DAPI blau angefärbt. Der Maßstab entspricht 2 µm.
Es konnte gezeigt werden, dass nach Rezeptorstimulierung durch pathogene Bakterien
verschiedene PTKs aktiviert werden können. Eine Klasse von PTKs, die auch in HUVEC in
lipid rafts lokalisiert ist, ist die Familie der Src-Kinase [168]. Um die Rolle der Src-Kinase bei
der Internalisierung von S. pyogenes zu untersuchen, wurden Inhibitionsstudien mit dem
spezifischen Src-Kinase-Inhibitor PP2 sowie seinem inaktivenHomolog PP3 durchgeführt.
Die Zellen wurden 15 Minuten mit den Inhibitoren präinkubiert und anschließend für
60 Minuten infiziert. Danach erfolgte die Quantifizierung der intrazellulären Bakterien.
Wie Abbildung 4.9 A zeigt, führte die Inkubationmit PP2 zu einer konzentrationsabhängi-
gen Hemmung der Aufnahme von S. pyogenes, die in einer 87%igen Inhibierung bei 10 µM
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PP2 resultierte (p < 0,005). Das inaktive Homolog PP3 und DMSO (nicht gezeigt) interfe-
rierten hingegen nicht mit der Internalisierung. Des Weiteren konnte mittels Immunfluo-
reszenz gezeigt werden, dass es zur Rekrutierung der Src-Kinase zu den zellassoziierten
Bakterien kam. Auch in diesemFall ging die Rekrutierung der Kinasemit der Akkumulati-
on von Aktin in der Umgebung der Streptokokken einher (Abbildung 4.9 B). Diese Ergeb-
nisse wiesen auf eine Beteiligung der Src Kinase bei der Internalisierung von S. pyogenes
A128 hin.
4.3.2 Die Src-Kinase wird während der Internalisierung aktiviert
Um zu überprüfen, ob die Src-Kinaseaktivität während der Infektion mit S. pyogenes A128
verändert ist, wurde der Aktivitätsstatus der Kinase mit Hilfe von phosphospezifischen
Antikörpern untersucht. Diese Antikörper ermöglichen eine Aussage über den Phospho-
rylierungszustand der regulatorischen Tyrosinreste der Kinase [23].
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Abbildung 4.10: Phosphorylierung der Src-Kinase in S. pyogenes A128-infizierten HUVEC. (A)
HUVEC wurden für 15, 30 und 60 Minuten mit S. pyogenes A128 infiziert. Als Kontrollen dienten
nichtinfizierte Zellen (K−) sowie serumstimulierte SYF+ c-Src-Zellen. Die Phosphorylierung der
Src-Kinase wurden im Western Blot mit Anti-Phospho-Src Antikörpern nachgewiesen (P-Src). Die
Gesamtmenge an Src im Lysat wurde mit einem Anti-Src Antikörper bestimmt (Src). (B) Den-
sitometrische Analyse der Src-Phosphorylierung dargestellt als Verhältnis von Phospho-Src zu
Gesamt-Src (Mittelwerte ± Standardabweichung, n= 2 Experimente).
Zu diesem Zweck wurden die Zellen für fünf Stunden in Mediummit 0.1% FBS kultiviert,
um die basalen Phosphorylierungsspiegel der Zellen zu senken. Anschließendwurden die
Zellen mit S. pyogenes A128 für die in Abbildung 4.10 angegebenen Zeiten infiziert und da-
nach lysiert. Die Proben wurden im Western Blot mit einem spezifischen Antikörper, der
phosphoryliertes Tyr416 erkennt, analysiert. Dieser Tyrosinrest befindet sich im sog. activa-
tion loop der Src-Kinase und ist ein Indikator für die aktivierte Form der Src-Kinase [121].
Wie in Abbildung 4.10 A zu sehen ist, kam es im Verlauf der Infektion zu einer Zunahme
von phosphoryliertem Tyr416, verglichen mit den nichtinfizierten Kontrollzellen. Als Posi-
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tivkontrolle dienten serumstimulierte SYF-Zellen, die c-Src re-exprimierten (siehe Kapitel
4.3.4). Die densitometrische Analyse von zwei unabhängigen Experimenten ergab eine
maximale, 3.4fache Zunahme der aktiven Form der Kinase nach 60 Minuten (Abbildung
4.10 B).
4.3.3 Die Hemmung der Src-Kinase verhindert die Bildung der
Membranausstülpungen und die Akkumulation von Aktin
Um zu untersuchen, ob die Zellen auch ohne aktive Src-Kinase noch zur Bildung der
Membranprotrusionen und zur Akkumulation von Aktin in der Lage sind, wurden in der
Gegenwart des Src-Kinase-Inhibitors PP2 infizierte Zellen elektronen- und lichtmikrosko-
pisch untersucht. Dazu wurden die Zellen mit 10 µM PP2 bzw. mit DMSO präinkubiert
und anschließend in der Gegenwart von PP2 bzw. DMSO für 30 Minuten mit S. pyogenes
A128 infiziert.
Abbildung 4.11: Effekt des Src-Kinase-Inhibitors PP2 auf die Bildung von Membranprotrusio-
nen während der Aufnahme von S. pyogenes A128. HUVEC wurden für 15 Minuten mit 10 µM
PP2 präinkubiert und anschließend mit S. pyogenes A128 infiziert. Nach 30 Minuten wurden die
Proben für die elektronenmikroskopische Analyse fixiert. Nach der Präparation wurden die infi-
zierten Zellen mittels FESEM analysiert. Dargestellt sind repräsentive Aufnahmen des Internali-
sierungsprozesses in unbehandelten Zellen (Kontrolle) und in inhibitorbehandelten Zellen (10 µM
PP2). Der Balken entspricht 2 µm.
Wie Abbildung 4.11 zeigt, war die Bildung der Membranausstülpungen, die die Bakteri-
en umschließen, in der Gegenwart des Inhibitors nicht mehr zu beobachten. Lediglich die
Bildung kurzer Filopodien-ähnlicher Fortsätze war in der Umgebung der Streptokokken
sichtbar. Abbildung 4.12 zeigt darüber hinaus, dass die Polymerisierung von Aktin in der
Umgebung der Bakterien in denmit PP2 behandelten Zellen nicht mehr stattfand. In unbe-
handelten Kontrollzellen kam es hingegen zur typischen Akkumulation von Aktin in der
Umgebung der Bakterien. Bei Auftragung der Fluoreszenzintensitäten über die Distanz,
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auf der in Abbildung 4.12 a’ markierten Linie war eine deutliche Zunahme der Intensität
des grünen Kanals (Aktin) in der Umgebung der Streptokokken (rote Linie) zu erkennen.
In den mit PP2 behandelten Zellen blieb die Intensität des grünen Kanals entlang der in
Abbildung 4.12 b’ dargestellten Line hingegen unverändert, was gleichbedeutend mit ei-
ner nicht stattfindenden Akkumulation von Aktin ist.
Abbildung 4.12: Effekt des Src-Kinase-Inhibitors PP2 auf die Akkumulation von Aktin in der
Umgebung von S. pyogenes A128. HUVEC wurden für 15 Minuten mit 10 µM PP2 präinkubiert
und anschließend mit S. pyogenes A128 infiziert. Nach 30 Minuten wurden die Proben fixiert. Die
Streptokokken sind rot dargestellt und das zelluläre F-Aktin wurde mit Alexa 488-konjugiertem
Phalloidin (grün) gefärbt Die Proben wurden mittels konfokaler Mikroskopie analysiert. a’ und b’
sind Vergrößerungen der eingerahmten Bereiche in a und b. Die lokale Rekrutierung von Aktin
(grüne Line) zu den zellassoziierten Bakterien (rote Line) wurde durch Auftragen der Fluores-
zenzintensitätsprofile des roten bzw. grünen Kanals gegen die Distanz entlang der weißen Linie in
a’ bzw. b’ quantifiziert. Der Maßstab entspricht 10 µm.
Diese Daten zeigten, dass die Polymerisation von Aktin, die mit der Bildung der protrusi-
ven Membranstrukturen einhergeht, von der Aktivät der Src-Kinasen abhängig ist.
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4.3.4 Src-Kinase-defiziente Zellen sind resistent gegen GAS A128
Die Verlängerung vonAktinfilamenten stellt die treibende Kraft für die Bildung vonMem-
branausstülpungen dar. Die bisherigen Ergebnisse zeigten, dass es zur Aktivierung der
Src-Kinase während der Aufnahme der Streptokokken in HUVEC kommt.
Abbildung 4.13: Expression von c-Src
in SYF-Fibroblasten. Die Expression
von c-Src in SYF-Zellen (SYF) und in
c-Src re-exprimierenden SYF-Zellen (c-
Src) wurde in Zelllysaten mittels Wes-
tern Blot nachgewiesen. Das Vorhan-
densein gleicher Proteinmengen wur-
de durch einenAnti-AktinWestern Blot
verifiziert.
Um die Beteiligung der Src-Kinase im Internalisierungsprozess weiter zu bestätigen, wur-
den Fibroblasten von Src, Yes und Fyn-defizienten Mausembryos (SYF Zellen) verwendet
[78]. Diese Zellen sollten resistent gegen S. pyogenes A128 sein, da ihnen alle drei Mitglie-
der der Src-Kinasefamilie, die normalerweise in diesemZelltyp exprimiert werden, fehlen.
Als Kontrolle wurden c-Src exprimierende SYF Zellen (SYF + c-Src) benutzt. Die Expressi-
on von c-Src wurde durch Western Blot von Gesamtzellextrakten mit einem polyklonalen

































































Abbildung 4.14:Quantifizierungder Internalisierungvon S. pyogenesA128 in Src-defizienteZel-
len. (A) Die Internalisierung der Streptokokken in SYF + c-Src Zellen wurde nach 30, 60 und 120
Minuten mittels Gentamycin-Assay bestimmt. Die Grafik zeigt die Mittelwerte ± Standardabwei-
chung von einem repräsentativen Experiment (Dreifachansatz). (B) SYF und SYF + c-Src Zellen
wurden für 120 Minuten mit S. pyogenes A128 infiziert und die Anzahl intrazellulärer Bakterien
mittels Gentamycin-Assay bestimmt. Die Daten zeigen die prozentuale Anzahl intrazellulärer Bak-
terien bezogen auf die SYF + c-Src Zellen (Mittelwerte ± Standardabweichung, n= 3 Experimente




Um zu überprüfen, ob S. pyogenes A128 in der Lage ist, die SYF + c-Src Zellen zu invadie-
ren, wurden diese für 30, 60 und 120 Minuten infiziert, mit Medium gewaschen und ei-
ne weitere Stunde in der Gegenwart von Gentamycin/Penicillin inkubiert („Gentamycin-
Protektionsassay“). Dadurch wurden alle extrazellulären Bakterien abgetötet. Die intrazel-
lulären Bakterien wurden anschließend ausplattiert und quantifiziert.
Wie in Abbildung 4.14 A zu sehen ist, kam es mit zunehmender Infektionsdauer zu einer
Akkumulation der Streptokokken in die SYF + c-Src Zellen. S. pyogenes A128 war hingegen
nicht in der Lage, die SYF Zellen zu invadieren. Die Anzahl intrazellulärer Streptokokken
war in diesen Zellen um 82% reduziert (Abbildung 4.14 B).
Die differentielle Fluorenszenzfärbung von extra- und intrazellulären Bakterien bestätigte
zudem, dass nach zwei Stunden Infektion intrazelluläre Bakterien in den SYF + c-Src Zel-
len zu finden waren. In den SYF Zellen waren zwar ähnliche Mengen an zellassoziierten
Streptokokken zu finden, diese befanden sich aber zum überwiegenden Teil extrazellulär
lokalisiert (Abbildung 4.15).
Abbildung 4.15: Internalisierung von S. pyogenes A128 in SYF und SYF + c-Src Zellen. SYF und
SYF + c-Src Zellen wurden für zwei Stundenmit S. pyogenesA128 infiziert und danach fixiert. Intra-
und extrazelluläre Streptokokkenwurdenmit einempolyklonalen Antikörper und entsprechenden
sekundären Antikörpern differentiell angefärbt. Extrazelluläre Streptokokken sind in gelb darge-
stellt, die intrazellulären Streptokokken in rot. Um die Zellassoziierung der extrazellulären Strep-
tokokken, insbesondere bei den SYF Zellen zu zeigen, ist ebenfalls das entsprechende Phasenkon-
trastbild dargestellt. Der Maßstab entspricht 20 µm.
Diese Ergebnisse unterstreichen die wichtige Rolle, die die Src-Kinase bei der Internalisie-
rung von Streptokokken des Serotyps M3 in eukaryontischen Zellen spielt.
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4.4 Die Aktivierung von Rac1 ist essentiell für die
Internalisierung von S. pyogenes A128
Die kleinen GTP-bindenden Proteine Rac, Cdc42 und RhoA fungieren, wie auch die an-
deren Mitglieder der Rho-Familie, in den Wirtszellen als molekulare Schalter für zelluläre
Prozesse wie bspw. der Reorganisation des Aktin-Zytoskeletts bei Bewegungsvorgängen
undwährend der Phagozytose von pathogenen Bakterien [120, 135, 62]. InsbesondereRac1
wurde mit der Bildung von Membranausstülpungen in Verbindung gebracht [136].
4.4.1 Rac1 wird zur Internalisierungsstelle rekrutiert
Abbildung 4.16: Lokalisation von S. pyogenes A128 und GFP-Rac1. HUVEC wurden mit GFP-
Rac1 transfiziert, 16 Stunden nach der Transfektion für 30 Minuten mit S. pyogenes A128 infiziert
und danach fixiert. Die Streptokokken (GAS) wurden mit einem polyklonalen Antikörper ange-
färbt und sind rot dargestellt. Das GFP-markierte Rac1 ist in grün dargestellt. Die Pfeile markieren
die lokale Akkumulation von Rac1 in der unmittelbaren Nähe der Streptokokken. Die Pfeilspitzen
zeigen Streptokokken, die keine Kolokalisation aufweisen. Der Maßstab entspricht 10 µm.
Um den Einfluss von Rac1 auf die Aufnahme der Streptokokken zu untersuchen, wurden
HUVEC transient mit einer grün fluoreszierenden Variante von Rac1 (GFP-Rac1) trans-
fiziert. Durch Verwendung der Nukleofektionstechnik konnte eine Transfektionseffizienz
von ca. 80% erreicht werden (Daten nicht gezeigt). 16 Stunden nach der Transfektion wur-
den die Zellen mit S. pyogenes A128 für 30 Minuten infiziert und die Rekrutierung von
GFP-Rac1 mittels konfokaler Mikroskopie analysiert. Die Streptokokken wurden zu die-
sem Zweck mit polyklonalen Anti-GAS Antikörpern und Alexa 568-konjugierten sekun-
dären Antikörpern gefärbt. Wie in Abbildung 4.16 zu sehen ist, kam es zu einer Akkumu-
lation von Rac1 um die Streptokokken (Pfeile). Bakterien, die keine Kolokalisation aufwie-
sen, sind mit Pfeilspitzen markiert. Die Tatsache, dass nicht alle zellassoziierten Bakterien
mit Rac1 kolokalisierten, deutet auf eine Beteiligung der GTPase nur während bestimmter
Phasen der Aufnahme hin.
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4.4.2 Funktionales Rac1 ist für die Internalisierung essentiell
Da die Lokalisationsstudien auf eine Beteiligung von Rac1 während der Internalisierung
der M3 Streptokokken hindeuteten, wurde als nächstes untersucht, ob eine Aktivierung








































der Internalisierung von S. pyogenes
A128 in wtRac1- und N17Rac1-
exprimierende Zellen. HUVEC
wurden mit wtRac1 bzw. N17Rac1
transfiziert und mit S. pyogenes A128
für éine Stunde infiziert. Die Daten
zeigen die prozentuale Anzahl in-
trazellulärer Bakterien bezogen auf
die wtRac1-exprimierenden Zellen
(Mittelwerte ± Standardabweichung,
n= 3 Experimente). Ein signifikanter
Unterschied zwischen den Werten ist
mit einem Stern markiert (∗p < 0,001).
Zu diesem Zweck wurden die Zellen transient mit einem Wildtyp-Rac1-Konstrukt (GFP-
wtRac1) und der dominant-negativen Form von Rac1 (GFP-N17Rac1) transfiziert. Beide
Konstrukte waren mit GFP fusioniert, was die Identifizierung der transfizierten Zellen
mittels Fluoreszenzmikroskopie erlaubte. Die Zellen wurden 16 Stunden nach der Trans-
fektion mit S. pyogenes A128 für eine Stunde infiziert. Anschließend wurden die intra- und
extrazellulären Bakterien differentiell angefärbt und ihre Anzahl quantifiziert.
Abbildung 4.18: Internalisierung von S. pyogenes A128 in wtRac1- und N17Rac1-exprimierende
Zellen. HUVEC wurden mit GFP-wtRac1 bzw. GFP-N17Rac1 transfiziert und nach 16 Stunden
mit S. pyogenes A128 infiziert. Nach einer Stunde wurden die Proben fixiert und die Streptokokken
wurden differentiell mit polyklonalen Anti-GAS Antikörpern angefärbt. Intrazelluläre Streptokok-
ken erscheinen rötlich bis gelb (Pfeile), während extrazelluläre Bakterienmagentafarben dargestellt
sind. Der Maßstab entspricht 20 µm.
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Wie Abbildung 4.17 zeigt, führte die Expression von GFP-markiertem, dominant-nega-
tiven Rac1 (N17Rac1) zu einer signifikantenHemmungder Internalisierung von S. pyogenes
A128 (p < 0,001). Die Tatsache, dass trotzdem noch ca. 15% intrazelluläre Bakterien zu fin-
den waren, lässt sich vermutlich auf eine unvollständige Hemmung des endogenen Rac1
zurückführen [50].
Wie in Abbildung 4.18 zu erkennen ist, waren die Streptokokken noch in der Lage, an die
mit der dominant-negativen Form von Rac1 transfizierten Zellen zu binden. Eine Inter-
naliserung fand aber kaum noch statt. Die extrazellulären Bakterien sind magentafarben
dargestellt, während die intrazellulären Bakterien rötlich bis gelb erscheinen (Pfeile).
4.4.3 Rac1 wird während der Internalisierung aktiviert
Um die Aktivierung von Rac1 während der Internalisierung der Streptokokken direkt
zu überprüfen, wurden Präzipitationsexperimente durchgeführt. Da nur die aktive, d. h.
GTP-gebundene Form von Rac1 nach einer Konformationsänderung in der Lage ist, an Ef-
fektorproteine zu binden, ist es möglich, mit Hilfe von der an Glutathion-S-Transferase
(GST) fusionierten Cdc42-Rac1 interactive binding domain (CRIB) von PAK1 die Aktivie-
rung von Rac1 zu bestimmen [141]. Dies erfolgte durch Präzipitation des Rac/GST-CRIB-
Komplexes nach Bindung an Glutathion-Sepharose und dem anschließenden Nachweis
von Rac1 im Western Blot (Abbildung 4.19 A).
A B
Abbildung 4.19: Bestimmung der Rac1-Aktivität durch Präzipitation mit GST-CRIB. (A) Nur
die aktivierte, GTP-gebundene Form von Rac1 ist in der Lage, an die mit GST fusionierte CRIB-
Domäne von PAK1 zu binden (a). Durch Inkubationmit Glutathion-Sepharose kann der Rac1/GST-
CRIB-Komplex präzipitiert werden (b, Größenverhältnis nicht maßstabsgetreu). (B) Überexpressi-
on und Aufreinigung von GST und der mit GST fusionierten CRIB-Bindungsdomäne von PAK1
(GST-CRIB) für die Präzipitation von GTP-Rac1 (M: Molekulargewichtsmarker).
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Zu diesem Zweck wurden GST und GST-CRIB in E. coli überexprimiert, an Glutathion-
Sepharose gekoppelt und aufgereinigt. Um die Bindungsfähigkeit von CRIB nicht zu be-
einträchtigen erfolgte die Aufreinigung immer direkt vor dem Präzipitations-Experiment.
Ein typische Aufreinigung ist in Abbildung 4.19 B dargestellt.
Abbildung 4.20: Aktivierung von Rac1 durch S. pyogenes A128 in HUVEC. HUVEC wurden für
15, 30, 45 und 60Minuten mit S. pyogenesA128 infiziert und anschließend wurde die Rac1-Aktivität
in den Zelllysaten durch Präzipitationmit GST-CRIB bzw. mit GST bestimmt. Als Kontrolle dienten
nichtinfizierte Zellen (K−). GTP-Rac1 und Total-Rac1 wurden im Western Blot mit spezifischen
Anti-Rac1 Antikörpern nachgewiesen.
HUVEC-Monolayer wurden für zwei Stunden in Medium mit 0.1% FBS kultiviert um die
basalen Spiegel an aktivem Rac1 zu reduzieren. Danach wurden die Zellen mit S. pyogenes
A128 in Medium ohne Serum für die in Abbildung 4.20 angegebenen Zeiten nach dem
in Kapitel 4.1.3 beschriebenen Protokoll infiziert und anschließend lysiert. Aktives Rac1
wurde mit GST-CRIB präzipitiert und anschließend im Western Blot mit einem Rac1-
spezifischen Antikörper nachgewiesen. Um die Spezifität der Bindung von Rac1 an GST-
CRIB zu zeigen, wurde eine Präzipitation von Rac1 mit GST aus serumstimulierten HU-
VEC durchgeführt. Wie Abbildung 4.20 zeigt, ist keine Bindung von GTP-Rac1 an GST zu
beobachten. Über den zeitlichen Verlauf der Infektion kam es ausschließlich in den mit
S. pyogenes A128-infizierten Zellen zu einer Aktivierung von Rac1, verglichen mit nicht-
infizierten Kontrollzellen. Das aktive Rac1 repräsentierte jedoch nur einen kleinen Teil der
gesamten Menge an Rac1 in den infizierten Zellen. Dies ist auf die Tatsache zurückzufüh-
ren, dass die Aktivierung nur in der unmittelbaren Nähe der Streptokokken, d. h. in einem
lokal eng begrenzten Bereich erfolgt.
Tabelle 4.2 zeigt die densitometrische Analyse der Rac1-Aktivierung von drei unabhängi-
gen Experimenten. Die Infektion mit S. pyogenes führte zu einer signifikanten Aktivierung
zwischen 30 und 45 Minuten, was mit der maximalen Akkumulation von Aktin in diesem




Kontrolle 15 min 30 min 45 min 60 min
1.00 ± 0.00 1.36 ± 0.34 1.91 ± 0.52 1.90 ± 0.19 1.82 ± 0.18
Tabelle 4.2: Densitometrische Analyse der Rac1-Aktivierung.Dargestellt ist die Zunahme an ak-
tivem Rac1, als Verhältnis von GTP-Rac1 zu Total-Rac1, in S. pyogenes A128-infizierten HUVEC
bezogen auf die nichtinfizierte Kontrolle (Mittelwerte± Standardabweichung, n = 3 Experimente).
4.4.4 GAS A128 kolokalisiert mit Aktin und GFP-Rac1
Da aktives Rac1 offensichtlich für die Internalisierung von M3 Streptokokken in HUVEC
essentiell ist und die Bildung von protrusiven Membranausstülpungen in der Regel mit
der Akkumulation von Aktin einhergeht, sollte es zu einer Kolokalisation von Rac1 und
Aktin in der unmittelbaren Umgebung der Streptokokken kommen. Um diese Frage zu
untersuchen, wurden HUVEC mit GFP-Rac1 transfiziert und nach 16 Stunden für 30 Mi-
nuten mit S. pyogenes A128 infiziert. Die Bakterien wurden mit polyklonalen Anti-GAS
Antikörpern und Cy5-konjugierten Sekundärantikörpern gefärbt. Zusätzlich zu den Bak-
terienwurde das F-Aktin in den Zellenmit Alexa 568-konjugiertem Phalloidin gefärbt und
die Proben mittels konfokaler Mikroskopie untersucht.
Tatsächlich kam es während bestimmter Zeitpunkte des Internalisierungsprozesses zu ei-
ner Akkumulation vonAktin undGFP-Rac1 umdie Bakterien (Pfeile in Abbildung 4.21 A).
In Abbildung 4.21 B ist dies noch einmal vergrößert dargestellt. Darüber hinaus zeigt das
Diagramm der Fluoreszenzintensitäten deutlich eine Überlagerung der maximalen Inten-
sitäten des roten (Aktin) und grünen (Rac1) Kanals. Die maximalen Intensitäten des blauen
Kanals (GAS) - aus Übersichtlichkeitsgründen als schwarze Linen/blauer Kreis dargestellt
- befinden sich innerhalb der Maxima von Aktin und Rac1, was auf eine Akkumulation
von Rac und Aktin um die Streptokokken hindeutet. Diese Kolokalisation scheint jedoch
nur transient zu sein, was bei einem dynamischen Prozess, wie der Bildung von Mem-
branausstülpungen auch zu erwarten ist. Es waren auch Streptokokken vorhanden, die
nur eine Akkumulation mit GFP-Rac1 aufweisen (Pfeilspitze in Abbildung 4.21 A). Diese
Bakterien befanden sich schon in den Zellen (blau-grünes Erscheinungsbild und z-Ansicht
in Abbildung 4.21 B) und wiesen eine geringere Menge an akkumuliertem Rac1 auf, was
mit einem Ende des Internalisierungsprozesses und dem damit einhergehenden Abbau





Abbildung 4.21: Lokalisation von S. pyogenes A128 mit GFP-Rac1 und Aktin. HUVEC wurden
mit GFP-Rac1 transfiziert und nach 16 Stunden mit S. pyogenes A128 infiziert. Nach 30 Minuten
wurden die Zellen fixiert, gefärbt und mittels konfokaler Mikroskopie analysiert. (A) Die Pfeile
markieren die lokale Rekrutierung von GFP-Rac1 und Aktin in der unmittelbaren Nähe der Strep-
tokokken. Die Pfeilspitzen zeigen Streptokokken, die nur eine Kolokalisation mit GFP-Rac1 aufwei-
sen. Der Maßstab entspricht 15 µm. (B) Vergrößerung des markierten Bereichs aus Amit Projektion
der z-Ansicht. (C) Die lokale Rekrutierung von Aktin (rote Line) mit GFP-Rac1 (grüne Linie) wur-
de durch Auftragung der Fluoreszenzintensitäts-Profile des roten bzw. grünen Kanals entlang der
weißen Linie in B gegen die Distanz quantifiziert. Die senkrechten Linien bzw. der blaue Kreis
markieren die maximalen Intensitäten des blauen Kanals.
4.4.5 Die Aktinpolymerisation wird durch Arp2/3 initiiert
Die Aktinpolymerisation in protrusiven Strukturen wird auf molekularer Ebene von ver-
schiedenen Proteinen kontrolliert. Einer der Hauptpolymerisationsfaktoren ist der
Arp2/3-Komplex, der auch von Rac1 aktiviert wird. Die Aktivierung erfolgt dabei nicht
direkt, sondern über Proteine der WASP-Familie. Falls der Internalisierungsprozess mit
der Aktinakkumulation nach diesem prinzipiellen Schema abläuft, müsste es also auch zu
einer Akkumulation des Arp2/3-Komplexes während der Bildung der aktinreichen Pro-
trusionen in der Nähe der Bakterien kommen, vorausgesetzt es handelt sich dabei um
einen Rac1-abhängigen Prozess.
Um dies zu überprüfen, wurden Immunfluoreszenz-Untersuchungen von infizierten HU-
VEC durchgeführt. Die Streptokokken wurden mit polyklonalen Anti-GAS Antikörpern
und Alexa 488-konjugierten sekundären Antikörpern gefärbt. Der Arp2/3-Komplex, der
sich aus sieben Untereinheiten zusammensetzt, wurde mit einem monoklonalen Antikör-
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per gegen die p16-Untereinheit und Alexa 568-konjugierten Sekundärantikörpern gefärbt.
Die Streptokokken sind in grün, der Arp2/3-Komplex in rot dargestellt.
Abbildung 4.22: Lokalisation von S. pyogenes A128 mit dem Arp2/3-Komplex.HUVEC wurden
für 30 Minuten mit S. pyogenes A128 (GAS) infiziert und anschließend fixiert. Die Streptokokken
wurden mit polyklonalen Anti-GAS Antikörpern und Alexa 488-konjugierten sekundären Anti-
körpern gefärbt (A, B). Der Arp2/3 Komplex wurde mit einem monoklonalen Antikörper gegen
die p16-Untereinheit und Alexa 568-konjugierten Sekundärantikörpern gefärbt (A’, B’). A” und B”
stellen jeweils Überlagerungen der beiden einzelnen Kanäle dar (Merge). Der Maßstab entspricht
5 µm.
Abbildung 4.22 zeigt eine starke Akkumulation der p16-Untereinheit des Arp2/3-Kom-
plexes (A’, B’) in der Nähe der Bakterien (A, B). Im unteren Teil der Abbildung (B, B’,
B”) ist eine Vergrößerung eines solchen Ereignisses dargestellt. In Experimenten mit Drei-
fachmarkierungen (Aktin, Arp2/3-Komplex, GAS) konnte eine Kolokalisation dieser drei
Komponenten nachgewiesen werden (Daten nicht gezeigt).
Damit konnte gezeigt werden, dass es bei der Internalisierung von S. pyogenes A128, zu
einer Aktivierung von Rac1 kommt, die mit der Rekrutierung des Arp2/3-Komplexes ein-
hergeht. Diese Rekrutierung führt zur Bildung von Aktinfilamenten in der unmittelbaren




4.5 Die Funktion von PI3-Kinasen bei der Internalisierung von
S. pyogenes A128
Eine weitere wichtige Klasse von Kinasen, die in der Lage sind zytoskelettale Prozesse
zu beeinflussen, stellen die PI3-Kinasen dar [178, 112]. Im Fall der gut charakterisierten
Internalisierung von SfbI-exprimierenden Streptokokken in Epithelzellen konnte eine Ab-
hängigkeit von der Aktivität der PI3Ks nachgewiesen werden (Daten nicht gezeigt). Diese
Ergebnisse konnten später mit einem S. gordonii-Stamm, der einen Teil des SfbI-Proteins
heterolog auf der Oberfläche exprimierte, auch für die Internalisierung in HUVEC gezeigt
werden. Ein GAS-Stammdes SerotypsM3 zeigte imVergleich dazu keine Veränderungdes
Invasionsverhaltens (M.Rohde und S. Talay, unveröffentlicht; N. Petermann, Diplomarbeit
2003).
4.5.1 Die Internalisierung benötigt keine aktiven PI3Ks
In Kapitel 4.4 wurde gezeigt, das die Aktivierung von Rac1 und die damit einhergehende
Akkumulation von Aktin essentiell für die Internalisierung von Streptokokken des Sero-
typs M3 sind. Um eine mögliche Beteiligung von PI3Ks mit Blick auf die Aktivierung von
Rac1 und die Akkumulation von Aktin, zu untersuchen, wurde als erstes die Internali-
sierung der S. pyogenes-Stämme A40 (SfbI-positiv) und A128 in der Gegenwart des PI3K-
Inhibitors LY294002 bestimmt. Zu diesem Zweck wurden die Zellen mit 25 µM LY294002
präinkubiert and anschließend in der Gegenwart des Inhibitors infiziert. Als Kontrolle
dienten Zellen, die nicht mit dem Inhibitor behandelt wurden. Die Anzahl der intrazel-
lulären Bakterien wurde nach der differentiellen Färbung extra- und intrazellulärer Strep-
tokokken quantifiziert.
Im Fall von S. pyogenes A40 kam es zu einer 60%igen Reduktion der intrazellulären Bak-
terien in Zellen, die mit dem Inhibitor behandelt wurden. Die Anzahl der intrazellulären
Bakterien im Fall von S. pyogenes A128 wies hingegen keinen signifikanten Unterschied
auf (Abbildung 4.23 A).
Um auszuschließen, dass es bei Infektionen mit S. pyogenes A128 zu einer Inaktivierung
des PI3K-Inhibitors kam, wurden Zellmonolayer mit 25 µM LY294002 präinkubiert und
anschließend mit S.pyogenes A128 in der Gegenwart des Inhibitors und 2% FBS infiziert.
Als Kontrollen dienten auch hier Zellen, die nicht mit dem Inhibitor behandelt wurden.
Nach drei Stunden wurden die Zellen lysiert und im Western Blot mit einem Antikörper,
der die phosphorylierte Form der Proteinkinase Akt erkennt, analysiert. Akt ist ein Ef-
fektorprotein von Klasse I PI3Ks, dessen Phosphorylierung ein Maß für die Aktivierung
dieser PI3K-Klasse ist. Zur Verifizierung der Proteinmengen wurde der Blot danach mit




































Abbildung 4.23: Effekt des PI3-Kinase-Inhibitors LY294002 auf die Internalisierung von
S. pyogenes A40 und A128 und die Phosphorylierung von Akt in A128-infizierten HUVEC. (A)
HUVEC wurden mit S. pyogenes A40 oder A128 ohne Inhibitor bzw. in der Gegenwart von 25 µM
LY294002 (LY) für 60 Minuten infiziert. Die Daten zeigen die prozentuale Anzahl intrazellulärer
Bakterien bezogen auf die Kontrolle (Mittelwert ± Standardabweichung, n= 3 Experimente). (B)
Analyse der PI3-Kinase-abhängigen Phosphorylierung von Akt nach drei Stunden Infektion mit
S. pyogenes A128 mittels Western Blot.
Wie die Ergebnisse des Western Blots zeigten, liegt im Fall der Infektion mit S. pyogenes
A128 ohne Inhibitor ein Teil der Proteinkinase Akt in der phosphorylierten Form vor,
was auf die Aktivierung von Klasse I PI3Ks zurückzuführen ist. Wurden die PI3Ks durch
LY294002 gehemmt, war die phosphorylierte Form der Kinase hingegen fast nicht mehr
nachweisbar, d. h. der Inhibtor war auch in der Gegenwart von GAS A128 aktiv (Abbil-
dung 4.23 B). Daraus läßt sich schlussfolgern, dass die Internalisierung in diesem Fall auf
einem PI3-Kinase unabhängigen Weg erfolgte. Inwieweit die Phosphorylierung von Akt
auf die durch die Bakterien ausgelösten Prozesse zurückzuführen ist, lässt sich anhand
dieses Experiments nicht sagen, da die Aktivierung auch auf das im Assay anwesende
Serum zurückzuführen sein könnte.
4.5.2 Rac1 wird auch in der Gegenwart des PI3K-Inhibitors aktiviert
Die Internalisierung von Streptokokken des Serotyps M3 deutet auf einen PI3K-unab-
hängigen Mechanismus hin. Die Aktivierung von Rac1 ist hingegen in der Mehrzahl der
untersuchten Fälle von PI3Ks abhängig [177]. Deshalb sollte im Folgenden untersuchtwer-
den, ob es noch zur Aktivierung von Rac1 und der damit einhergehenden Akkumulation
von Aktin in der Gegenwart des PI3K-Inhibitors kommt oder ob die Aufnahme in die-
sem Fall unabhängig von diesen Ereignissen, d. h. auf einem mechanistisch anderemWeg
erfolgt.
Zu diesem Zweck wurden die Zellen wieder mit 25 µM LY294002 präinkubiert und an-
schließend mit GAS A128 für 45 Minuten infiziert. Als Kontrolle für einen PI3K-ab-
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Abbildung 4.24: Aktivierung von PI3K und Rac1 in S. pyogenes A128-infizierten HUVEC in der
Gegenwart von LY294002. HUVEC wurden mit S. pyogenes A128 infiziert bzw. mit VEGF stimu-
liert. Die Hemmung von PI3Ks erfolgte durch Inkubation mit 25 µM LY294002. Aktives Rac1 und
Phospho-Akt wurden anschließend im Western Blot nachgewiesen.
hängigen Weg der Rac1-Aktivierung dienten Zellen, die für zehn Minuten mit VEGF sti-
muliert wurden [186]. Die Zellen wurden nach der Infektion/Stimulation lysiert und ak-
tives Rac1 wurde durch Präzipitation mit GST-CRIB und anschließendem Western Blot
nachgewiesen. Die Aktivierung der PI3-Kinase wurde wiederum durch Western Blot mit
einem phosphospezifischen Akt-Antikörper analysiert. Zusätzlich wurde das filamentöse
Aktin der infizierten Zellen mit Alexa 568-konjugiertem Phalloidin gefärbt und die Zel-
len auf Akkumulation von Aktin um die Bakterien mittels konfokaler Mikroskopie unter-
sucht.
Abbildung 4.24 zeigt, dass es sowohl bei der Infektionmit S. pyogenesA128 als auch bei der
Stimulation mit VEGF - verglichen mit unstimulierten Zellen - zu einer Aktivierung von
Rac1 (GTP-Rac1) kam. Diese Aktivierung ging in beiden Fällen auch mit einer Phospho-
rylierung von Akt (P-Akt) einher. Wie erwartet war im Fall der Hemmung der PI3Ks mit
LY294002 in den VEGF-stimulierten Zellen kaum aktiviertes Rac1 nachweisbar. Dies trafft
ebenfalls auf die phosphorylierte Form von Akt zu. Bei der Infektion mit GAS A128 und
gleichzeitiger Inkubation mit LY294002 war trotz des Fehlens eines Phospho-Akt-Signals
aktives Rac1 nachweisbar. Die Menge der aktiven GTPase war in beiden Fällen ungefähr
gleich. Darüber hinaus kam es in beiden Fällen auch zu einer Akkumulation von Aktin in
der unmittelbaren Umgebung der Streptokokken (Pfeile in Abbildung 4.25).
Diese Ergebnisse bestätigten die Hypothese, dass es sich bei der Rac1-Aktivierung um
einen PI3K-unabhängigen Prozess handelt.
67
4 Ergebnisse
Abbildung 4.25: Akkumulation von Aktin in S. pyogenesA128-infiziertenHUVEC in der Gegen-
wart von LY294002. HUVEC wurden für 45 Minuten mit S. pyogenes A128 ohne Inhibitor bzw. in
der Gegenwart von 25 µM LY294002 infiziert, fixiert und anschließend gefärbt. Aktinfilamente sind
rot und Streptokokken grün dargestellt. Die Pfeile markieren die Akkumulation von Aktin um die
Streptokokken. Der Maßstab entspricht 10 µm.
4.5.3 S. pyogenes A128 kolokalisiert mit dem endosomalen Marker EEA1
Die PI3-Kinasefamilie bildet eine heterogene Gruppe hinsichtlich der Zusammensetzung
der Untereinheiten und der Substratspezifität. Das hat zur Folge, dass die PI3Ks bei vielen
unterschiedlichen zellulären Vorgängen eine Rolle spielen. Neben der schon erwähnten
Funktion bei Veränderungen des Zytoskeletts, bei denen vorrangig Enzyme der Klasse I
beteiligt sind, hat hVPS34, eine Kinase der Klasse III, bei Endozytosevorgängen eine wich-
tige Funktion [92]. Es wurde gezeigt, dass hVPS34 für die Bildung von PtdIns(3)P auf der
endosomalen Membran verantwortlich ist, was mit der Rekrutierung von EEA1 einher-
geht [154, 28]. Diese Rekrutierung findet während der frühen Phasen des endosomalen
Reifungsprozesses statt und ist nur transienter Natur.
Um eine mögliche Rolle von PI3-Kinasen der Klasse III bei der Internalisierung von
S. pyogenes A128 in HUVEC zu untersuchen, wurden die Zellen mit den Streptokokken
für 15 Minuten infiziert. Nach der Fixierung wurden die Streptokokken mit polyklona-
len Anti-GAS Antikörpern und Alexa 488-konjugierten sekundären Antikörpern gefärbt.
EEA1 wurde mit monoklonalen Antikörpern und Alexa 568-konjugierten Sekundäranti-
körpern gefärbt.
Wie Abbildung 4.26 zeigt, war eine starke Akkumulation des endosomalenMarkers EEA1
in der Umgebung der in dem eingerahmten Bereich bzw. in der Vergrößerung in der unte-
ren Reihe der Abbildung dargestellten Streptokokkenkette sichtbar. Der Beginn bzw. das
Ende dieses Akkumulationsprozesses ist bei den mit der Pfeilspitze markierten Bakteri-
en erkennbar. Die Akkumulation dieses Markers auf der endosomalen Membran ist ein
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transienter Prozess, der nur wenige Minuten andauert, was den unterschiedlichen Akku-
mulationsgrad der in Abbildung 4.26 dargestellten, zellassoziierten Streptokokkenketten
erklärt.
Abbildung 4.26: Lokalisation von S. pyogenes A128 und EEA1. HUVEC wurden für 15 Minu-
ten mit S. pyogenes A128 (GAS) infiziert und anschließend fixiert. Die Streptokokken wurden mit
polyklonalen Anti-GASAntikörpern und Alexa 488-konjugierten sekundären Antikörpern gefärbt.
EEA1wurdemit einemmonoklonalen Antikörper und Alexa 568-markierten Sekundärantikörpern
gefärbt. Die untere Reihe zeigt eine Vergrößerung des in der Überlagerung der einzelnen Kanäle
(Merge) markierten Bereichs. In diesem ist eine starke Akkumulation von EEA1 sichtbar. Die Pfeil-
spitze markiert eine Streptokokkenkette, bei der die Akkumulation von EEA1 gerade beginnt bzw.
sich schon wieder auflöst. Der Maßstab entspricht 10 µm (obere Reihe) bzw. 5 µm (untere Reihe).
Diese Ergebnisse lieferten einen indirekten Beweis für die Beteiligung von Klasse III PI3Ks,
da die Generation von PtdIns(3)P auf der endosomalen Membran die Voraussetzung für
die Bindung von EEA1 darstellt. Darüber hinaus bestätigten diese Daten die Beobachtung,
dass die Internalisierung der M3-Streptokokken auf einem caveolaeunabhängigen Weg
erfolgt (vgl. Kapitel 4.2.3).
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4.5.4 Modulation des intrazellulären Schicksals von S. pyogenes in der
Gegenwart von PI3K-Inhibitoren
In Kapitel 4.5.3 konnte die Akkumulation von EEA1 auf der phagosomalen Membran ge-
zeigt werden, die einen indirekten Hinweis auf die Beteiligung von Klasse III PI3Ks lie-
ferte. Dabei handelt es sich um einen transienten Prozess, der von der Inkorporation von
spät-endosomalen und lysosomalen Proteinen wie beispielsweise LAMP1 (lysosomal asso-
ciated membrane protein 1) gefolgt wird. Frühere Arbeiten haben gezeigt, dass es bei der
Internalisierung von Streptokokken des Serotyps M3 in humane Endothelzellen zu einer
Fusion mit LAMP1-positiven Vesikeln kommt und die Bakterien nach ca. zwei Stunden
Infektion die Zelle wieder verlassen können (S. Talay, unveröffentlicht; N. Petermann, Di-
plomarbeit 2003). Dabei ist auch LAMP1 auf der Zelloberfläche in unmittelbarer Nähe der

































Abbildung 4.27: Quantitative Ana-
lyse der PI3K-abhängigen Fusion
von S. pyogenes A128 mit LAMP1-
positiven Lysosomen in HUVEC. Die
Daten zeigen die Anzahl an LAMP1-
positiven Phagolysosomen pro Zel-
le (Mittelwert ± Standardabweichung,
n= 3 Experimente). Ein signifikanter
Unterschied zwischen beiden Werten
ist mit einem Stern markiert (∗p <
0,005).
Um die Beteiligung von PI3Ks bei den Vorgängen, die zur Fusion mit den LAMP1-
positiven Vesikeln führen zu untersuchen, wurden die Zellen wiederum mit 25 µM
LY294002 präinkubiert und anschließend infiziert. Nach 90 Minuten wurden die Zellen
fixiert und die Streptokokken mit polyklonalen Anti-GAS Antikörpern und Alexa 488-
konjugierten sekundären Antikörpern gefärbt. LAMP1 wurde mit monoklonalen Antikör-
pern und Alexa 568-konjugierten Sekundärantikörpern gefärbt. Die Quantifizierung der
phagolysosomalen Fusionen erfolgte wie in Kapitel 3.9.4.3 beschrieben.
Abbildung 4.27 zeigt, dass es, verglichen mit unbehandelten Kontrollzellen, zu einer si-
gnifikanten Reduzierung (p < 0,005) dieser Fusionsereignisse kam, wenn die Aktivität der
PI3Ks gehemmt wurde. Dass die reduzierte Kolokalisation in den mit dem PI3K-Inhibitor
behandelten Zellen auf der Tatsache beruhte, dass die Aufnahme der Streptokokken in
die Zellen nicht mehr stattfand, konnte ausgeschlossen werden, da parallel in jedem Ex-
periment die Anzahl intra- und extrazellulärer Streptokokken bestimmt wurde (vgl. Ab-
bildung 4.23 A). Abbildung 4.28 zeigt exemplarisch den phagolysosomalen Erwerb von
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LAMP1 in den Kontrollzellen sowie in den mit LY294002 behandelten Zellen. Die Pfeile
markieren Streptokokken, die eine Kolokalisation mit LAMP1 aufweisen. Das Insert zeigt
eine Vergrößerung eines solchen Fusionsereignisses in den nicht mit dem Inhibitor behan-
delten Zellen. Die die Streptokokken umgebende ringförmige Fluoreszenz der LAMP1-
Färbung ist deutlich zu erkennen.
Diese Experimente zeigten die Bedeutung der PI3-Kinaseaktivität bei diesen Fusionsvor-
gängen, die die Voraussetzung für den Erwerb von spät-endosomalen Proteinen darstellt.
Abbildung 4.28: Phagolysosomaler Erwerb von LAMP1 in Abhängigkeit der PI3K-Aktitivität.
HUVECwurdenmit 25 µMLY294002präinkubiert und anschließend für 90Minutenmit S. pyogenes
A128 infiziert, fixiert und gefärbt. Als Kontrolle dienten Zellen, die nicht mit dem Inhibitor behan-
delt wurden. Die Streptokokken sind in grün und LAMP1 in rot dargestellt. Das Insert zeigt eine
Vergrößerung des markierten Bereiches (Kontrolle). Die Pfeile markieren die Kolokalisation von
Streptokokken und LAMP1. Der Maßstab entspricht 10 µm.
Es sei an dieser Stelle darauf verwiesen, dass nach zwei Stunden mittels eines modifizier-
ten Gentamycin-Assays lebende intrazelluläre Bakterien aus den Zellen isoliert werden
konnten. In diesen Versuchen kolokalisierten alle intrazellulären Bakterien mit LAMP1
(Daten nicht gezeigt). Da gezeigt wurde, dass LAMP1 nicht nur über den lysosomalen
Weg erworben werden kann [32], wurden ebenfalls Versuche durchgeführt, in denen die
intrazellulären Streptokokken nach der Fusion mit Eisendextran beladenen Lysosomen
mit Hilfe eines neuen magnetischen Isolations-Assays isoliert wurden. Auch in diesem
Fall war es möglich, lebende Bakterien zu isolieren, die sich in diesem Fall in einem Pha-
golysosom befanden (Daten nicht gezeigt).
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S. pyogenes ist ein wichtiger humanpathogener Erreger, der pro Jahr über 10 Millionen In-
fektionen verursacht. Obwohl es sich bei diesen Infektionen in der Mehrzahl um lokale
Infektionen, das heißt um Infektionen der Haut und des Rachenraumes handelt, treten
seit Mitte der 80iger Jahre weltweit immer wieder schwere systemische Streptokokken-
infektionen und Ausbrüche des streptococcal toxic shock syndrome (STSS) auf [10, 19, 161].
Diese invasiven Infektionen sind mit hohen Mortalitätsraten von 30-60% verbunden, da
es für diese Art der Erkrankung keine wirkungvolle Therapie gibt [157]. Darüber hinaus
werden die Mechanismen, die zum Ausbruch dieser Krankheitsbilder führen, noch im-
mer nicht vollständig verstanden. Zur Entwicklung neuer Therapieansätze ist es zuerst
einmal notwendig, die Ereignisse, die zum Ausbruch von invasiven Streptokokkeninfek-
tionen und STSS führen, zu untersuchen und zu verstehen. Ein weiteres Problem bei der
Behandlung stellt die Tatsache dar, dass es trotz Antibiotikatherapie mit Penicillin in bis
zu 25% der Fälle nicht zu einer vollständigen Beseitigung des Erregers kommt [77, 127].
Eine mögliche Erklärung ist die Spaltung des Antibiotikums durch β-Lactamasen, welche
von Kommensalen produziert werden können, die den Wirt zusammen mit den Strep-
tokokken besiedeln. Daneben wird auch die Möglichkeit diskutiert, dass die Invasion in
Wirtszellen zum Behandlungsversagen führen könnte, da S. pyogenes innerhalb der Zellen
vor dem Antibiotikum geschützt ist.
Einer der ersten Schritte in der Pathogenese von Streptokokkeninfektionen stellt die An-
heftung an das Haut- und Rachenepithel des Wirtes dar. Von dort können sich die Strep-
tokokken auch in tiefere Gewebeschichten und den Blutkreislauf ausbreiten, wo sie auch
mit dem Endothel, das die Blutgefäße auskleidet, in Kontakt kommen. In den letzten Jah-
ren konnten verschiedene, von Streptokokken exprimierte Adhärenzfaktoren isoliert und
charakterisiert werden. Darunter sind mehrere Proteine, die über die Bindung von Fibro-
nektin die Adhärenz an die Wirtszellen vermitteln. Insgesamt besitzt S. pyogenes mindes-
tens neun verschiedene fibronektinbindende Proteine (zusammengefasst in [162]). Die am
besten untersuchten Vertreter sind SfbI/Protein F1, FBP54 und das M1 Protein. Neben den
fibronektinbindenden Proteinen besitzen Streptokokken auch drei Kollagenbindungsfak-
toren [131, 42]. Darüber hinaus kann auch die Hyaluronsäurekapsel und die Lipoteichon-
säure die Bindung an Gewebe des Wirtes vermitteln [144, 150].
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Gruppe A Streptokokken wurden lange Zeit als ausschließlich extrazelluläre pathogene
Bakterien angesehen. Dass Streptokokken auch in der Lage sind, in vitro in nichtphago-
zytische Wirtszellen einzudringen, wurde erstmals 1994 durch LaPenta et al. beschrieben
[90]. Mittlerweile sind einige der Invasine, die z. T. identisch mit den schon erwähnten
Adhärenzfaktoren sind, und die von ihnen benutzten Signaltransduktionswege genau-
er charakterisiert worden [36, 124, 133]. Neben den untersuchten Mechanismen der SfbI-
und M1 Protein-vermittelten Internalisierung, die noch lange nicht komplett verstanden
werden, existieren noch weitere Invasionsstrategien, deren molekulare Grundlagen noch
vollständig unerforscht sind.
Das Endothelium besteht aus hochspezialisierten Zellen, die das Innere der Blutgefäße
auskleiden. Die Oberfläche dieser Zellpopulation wurde auf > 1000 m2 für erwachsene
Personen geschätzt [103]. Früher wurde angenommen, dass es sich dabei um einen eher
passiven Zelltyp handelt, der lediglich das Blut von dem die Gefäße umgebenden Ge-
webe trennt. Heute hat sich die Sichtweise durchgesetzt, dass das Endothelium aktiv an
Entzündungsprozessenwährend bakterieller Infektionen beteiligt ist. Verschiedene patho-
gene Bakterien können auch direkt mit Endothelzellen interagieren und diese invadieren.
Beispiele hierfür sind Staphylococcus aureus und Neisseria meningitidis [171, 113, 49]. Das
Endothelium kommt dabei sowohl mit dem Bakterium selbst als auch mit dessen Toxi-
nen in Kontakt. So konnte vor kurzem die Bildung von transienten Makroaperturen in
mit S. aureus infizierten Endothelzellen durch Boyer und Kollegen gezeigt werden [21].
Als Auslöser konnte EDIN, eine von verschiedenen Staphylokokkenstämmen produzier-
te ADP-Ribosyltransferase identifiziert werden, die in der Lage ist, die GTPase RhoA zu
inaktivieren.
HUVEC – Endothelzellen makrovaskularen Ursprungs – besitzen die charakteristischen
Merkmale des in vivo Endotheliums und werden in vielen Studien zur Untersuchung von
Angiogenese-Mechanismen sowie der Interaktion mit Leukozyten (Transmigration) und
Bakterien eingesetzt. Bei diesem Zelltyp handelt es sich um primäre Zellen, so dass Pro-
bleme, die mit dem Immortalisierungsprozess entstehen und insbesondere Signaltrans-
duktionswege beeinflussen, umgangen werden können. Auf der anderen Seite geht die
Tatsache, dass es sich bei HUVEC um primäre Zellen handelt bspw. mit komplizierteren
Wachstumsbedingungen, begrenzter Lebenszeit und einer gewissen Transformationsresis-
tenz einher.
Ein charakteristisches Merkmal invasiver Streptokokkeninfektionen ist die Isolierung des
Erregers aus einem normalerweise sterilen Bereich des Körpers wie zum Beispiel dem Blut
im Fall einer Sepsis. Von Medina et al.wurde ein Mechanismus vorgeschlagen, bei dem
intrazelluläre Streptokokken PMNs als „trojanisches Pferd“ nutzen, um sich in tiefere Ge-
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webe und das Blut auszubreiten [102]. Daneben kann aber auch die Möglichkeit, dass freie
Bakterien das Endotheliumpassieren, nicht ausgeschlossenwerden. Voraussetzung, um in
den Blutkreislauf zu gelangen bzw. diesenmöglicherweise wieder zu verlassen, ist eine di-
rekte Interaktion der Bakterienmit den Zellen oder eine indirekte Interaktion über bakteri-
elle Toxine. Denkbar sind sowohl eine parazelluläre als auch eine intrazelluläre Route. Bei
diesen Interaktionen scheint es einen Gewebetropismus von unterschiedlichen S. pyogenes-
Stämmen zu geben. Eine von Bryant und Kollegen veröffentlichte Studie zeigte hinsicht-
lich der induzierten Produktion von tissue factor – einem Protein der Blutgerinnungskas-
kade – eine M-Typ spezifische Abhängigkeit. Streptokokken des Serotyps M3 erwiesen
sich hinsichtlich der Stimulation von tissue factor potenter als solche des Serotyps M1. Die
Stimulation führte zu einer Verschiebung des normalerweise antikoagulativen Zustandes
der Endothelzellen hin zu einem prokoagulativen Zustand [25]. Aufgrund der Tatsache,
dass es in der Literatur kaum Daten zu den Interaktionen zwischen Streptokokken und
dem Endothelium gibt, ist es notwendig, diese Vorgänge detaillierter zu untersuchen.
Die Internalisierung von SfbI-exprimierenden Streptokokken kann nach Bindung an Fi-
bronektin und dem Clustern von α5β1-Integrinen auf der Zelloberfläche ausgelöst wer-
den. Vor kurzem konnte durch Rohde et al. gezeigt werden, dass dabei spezielle Mem-
branmikrodomänen, sogenannte Caveolae eine Rolle spielen [139]. Bei Streptokokken des
Serotyps M3 erfolgt die Internalisierung in Endothelzellen hingegen auf einem fibronekti-
nunabhängigen Weg. Dies konnte durch Experimente mit Agenzien, die die Bindung von
Fibronektin an die α5β1-Integrine hemmen (Anti-β1-Integrin-Antikörper, RGD-Peptide,
49mer Peptid), aber keinen Einfluss auf die Internalisierung von M3-Streptokokken ha-
ben, gezeigt werden. Weiterhin konnte gezeigt werden, dass die Internalisierung mit
der Bildung von Membranausstülpungen und der Akkumulation von Aktin einhergeht.
Im weiteren Verlauf der Infektion kommt es zur Rekrutierung des späten endosoma-
len/lysosomalen Markers LAMP1 zu den die intrazellulären Streptokokken enthaltenden
Phagosomen. Nach ca. 1,5 - 2 Stunden sind die Bakterienwieder auf der Zelloberfläche zu-
sammenmit LAMP1 nachweisbar (M.Rohde und S. Talay, unveröffentlicht; N. Petermann,
Diplomarbeit 2003).
Die Weiterleitung von Signalen durch die Zellmembran ist essentiell für die Kommunika-
tion der Zellen untereinander sowie mit ihrer Umwelt. Diese Signaltransduktionskaska-
den des Wirtes werden jedoch auch von vielen pathogenen Viren und Bakterien genutzt,
um nach der Bindung an Rezeptoren auf der Zelloberfläche oder Injektion von Effektoren,
ihre Aufnahme in Zellen auszulösen. In dieser Arbeit wurdemit mikroskopischen, bioche-
mischen und genetischen Methoden untersucht, welche Signaltransduktionswege in den
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Wirtszellen aktiviert werden, wenn Streptokokken des Serotyps M3 in HUVEC internali-
siert werden.
Die Tatsachen, dass die intrazellulären Bakterien im Verlauf der Infektion mit LAMP1 ko-
lokalisierten und anstelle der für die SfbI-vermittelte Aufnahme typischen Einstülpungen
in diesem Fall Membranausstülpungen gebildet wurden, führten zur Hypothese, dass hier
möglicherweise andere Membranmikrodomänen (auch lipid rafts genannt) als im Fall der
SfbI-vermittelten Internalisierung beteiligt sind.
Es hat sich die Sichtweise durchgesetzt, das lipid rafts verschiedene Subtypen bilden, die
von den Zellen genutzt werden, um bestimmte Proteine in räumlich begrenzten Mem-
brandomänen zu konzentrieren und dadurch Signaltransduktion-Plattformen zu bilden.
Die oben genannten Caveolae bilden dabei einen Subtyp von lipid rafts. Die Untertei-
lung in die unterschiedlichen Membransubdomänen erfolgt dabei aufgrund des Vorhan-
denseins/Nichtvorhandenseins bestimmterMarkerproteinewie z. B. Caveolin 1. Caveolae
sind der einzige lipid raft-Typ der aufgrund der typischen Einstülpungen auch morpholo-
gisch mit elektronenmikroskopischen Methoden nachgewiesen werden kann (vgl. Abbil-
dung 4.7 C).
Wie in dieser Arbeit gezeigt werden konnte, lässt sich die Internalisierung von S. pyogenes
mit Methyl-β-Cyclodextrin nahezu vollständig hemmen. MβCD depletiert das Choles-
terin, einen der Hauptbestandteile von lipid rafts aus der Zellmembran. Darüber hinaus
konnte eine starke Akkumulation von Cholesterin in der Nähe der bakteriellen Internali-
sierungsstellen und in den, die Streptokokken umgebenden, vakuolären Membranen be-
obachtet werden. Ähnliche Cholesterinakkumulationen wurden bei der Invasion von Shi-
gella flexneri und Salmonella typhimurium beobachtet [84, 56].
Dies traf zwar auch für die Infektion mit SfbI-exprimierenden Streptokokken zu, ein ent-
scheidender Unterschied zeigte sich jedoch hinsichtlich der Akkumulation des Marker-
proteins Caveolin 1 und der Bildung von Caveolae in der Nähe von invadierenden M3-
Streptokokken. Weder die Akkumulation von Caveolin 1 noch die Bildung von Caveolae
konnten hier nachgewiesen werden, wodurch die Hypothese eines caveolaeunabhängi-
gen Prozesses bestätigt werden konnte. Viele verschiedene pathogene Bakterien wie zum
Beispiel S. flexneri,Mycobacterium spp. und Campylobacter jejuni nutzen Membranmikrodo-
mänen für ihre Internalisierung [84, 57, 182]. Dies eröffnet ihnen mindestens zwei Vorteile:
(i) Die Umgehung von intrazellulären, degradativen Prozessen und/oder (ii) die Nutzung
von Signaltransduktionswegen, die zu Veränderungen des Aktin-Zytoskeletts führen und
für die Aufnahme der Bakterien essentiell sind.
Die Bindung der Streptokokken an die Membranmikrodomänen allein ist selbstverständ-
lich nicht ausreichend für die Aufnahme in die Zellen. Vielmehr müssen Kräfte erzeugt
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werden, die die Bildung von Membranstrukturen erlauben, die sich über die Bakterien
schieben. Von Untersuchungen der Bewegungsvorgänge in Zellen weiß man, dass für die
Bildung solcher protrusiver Membranstrukturen die konzertierte Aktivierung von ver-
schiedenen Signalmolekülen nötig ist, die in der gerichteten Polymerisierung von Aktin
resultieren. Wichtig für die Signalweiterleitung sind dabei Protein-Tyrosinkinasen, die wie
bspw. die Mitglieder der Src-Kinasefamilie in lipid rafts lokalisiert sind. Für die Lokali-
sierung der Src-PTKs in den Membranmikrodomänen sind posttranslationale Modifizie-
rungen in Form von Acetyl- oder Palmitylresten verantwortlich. Abhängig von Art und
Anzahl dieser Fettsäurereste ist eine Präferenz für bestimmte lipid raft-Subtypen zu beob-
achten [100].
Um die Rolle von Src-PTKs während der Internalisierung zu untersuchen, wurden Inhi-
bitionstudien mit (i) dem allgemeinen Tyrosinkinase-Inhibitor Genistein und (ii) dem Src-
PTK-spezifischen Inhibitor PP2 durchgeführt. Mit beiden Inhibitoren konnte eine konzen-
trationsabhängige Inhibierung der Anzahl intrazellulärer Bakterien beobachtet werden. Es
konnte gezeigt werden, dass es zu einer massiven Tyrosinphosphorylierung von Proteinen
in der Umgebung der Streptokokken kommt, die mit der Akkumulation von Aktin ein-
hergeht. Mittels Immunfluoreszenz konnte die Src-Kinase auch direkt in diesen Bereichen
nachgewiesen werden. Die Aktivität der Src-Kinase ist dabei für die Bildung der Mem-
branausstülpungen und die Polymerisation von Aktin in der unmittelbaren Umgebung
der Streptokokken essentiell. Die Aufnahme der Bakterien ging mit einer Phosphorylie-
rung von Tyr416 der Kinase einher. Dabei zeigte sich eine starke Übereinstimmung der
Aktin-Akkumulationsereignisse (siehe Tabelle 4.1) und der Phosphorylierung über den
Verlauf der Infektion. Die Phosphorylierung dieses Tyrosinrestes ist ein Indikator für die
Aktivität der Kinase [121] und wurde auch bei der YadA-vermittelten Internalisierung von
Y. pseudotuberculosis und bei der Fn-vermittelten Invasion von S. aureus in Epithelzellen be-
obachtet [45, 2]. Die essentielle Rolle der Src-Kinase für die Internalisierung von Strepto-
kokken des Serotyps M3 in eukaryontische Zellen konnte darüber hinaus durch Infekti-
onsversuche mit Src-defizienten Fibroblasten gezeigt werden, die resistent gegenüber den
Streptokokken waren.
Welches Mitglied der Src-PTK-Familie bei der Internalisierung eine Rolle spielt, ist jedoch
noch unklar. In Studien mit chimären GFP-Konstrukten konnten McCabe und Berthiau-
me zeigen, dass die Rekrutierung von verschiedenen Src-PTKs in unterschiedliche lipid
rafts von der Anzahl und der Natur der Fettsäuremodifizierungen abhängt [100]. Essen-
tiell für die Lokalisation in cholesterin- und sphingolipidreichen aber caveolinnegativen
Domänen ist eine zweifache Fettsäuremodifikation. Darüber hinaus spielen aber auch
Protein-Protein-Interaktionen eine Rolle. Aufgrund der Tatsache, dass cholesterinreiche
Membranmikrodomänen für die Internalisierung wichtig sind, die Streptokokken wäh-
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rend des Aufnahmeprozesses jedoch nicht mit Caveolin 1/Caveolae assoziiert sind, kann
über die Beteiligung einer mit mehreren Fettsäuren modifizierten PTK wie beispielsweise
Yes spekuliert werden.
Im Fall der SfbI/Protein F1-vermittelten Internalisierung in Epithelzellen wurde ebenfalls
eine Abhängigkeit von Src-PTKs beobachtet [124]. In diesem Fall wurde die Bindung an
die Zellen über Fibronektin vermittelt, das zur lokalen Rekrutierung von α5β1-Integrinen
unmittelbar unter den gebundenen Bakterien führte. Interessanterweise beobachteten Pu-
rushothaman et al. keinen Effekt des allgemeinen PTK-Inhibitors Genistein auf die M1
Protein-vermittelte Internalisierung von Streptokokken, die ebenfalls über Fibronektin
und α5β1-Integrine abläuft [133]. Die Gründe für diese unterschiedlichen Mechanismen
liegen vermutlich darin begründet, dass unterschiedliche Co-Rezeptoren im Fall der bei-
den Fn-vermittelten Wege beteiligt sind. Tatsächlich konnte durch Rezcallah et al. gezeigt
werden, dass für die effiziente Aufnahme eines M1-exprimierenden Stammes die Bindung
an den Co-Rezeptor CD46 notwendig ist [134]. Es kann also spekuliert werden, dass bei
der SfbI/Protein F1-abhängigen Internalisierung andere Co-Rezeptoren beteiligt sind, was
letztendlich in der Aktivierung von anderen Signaltransduktionswegen resultiert. Unab-
hängig davon konnte aber für beide Internalisierungswege eine Akkumulation von Aktin
während der Aufnahme der Bakterien beobachtet werden. Welche Faktoren dabei für die
Polymerisation des Aktins verantwortlich waren, wurde nicht untersucht.
Src-PTKs können auch unabhängig von Integrinen durch andere Rezeptoren aktiviert wer-
den (zusammengefasst in [23]). Während der Invasion von Shigella spp. werden hingegen
über die Injektion von Effektoren durch Typ-III-Sekretionssysteme massive Veränderun-
gen des Zytoskeletts ausgelöst, die zur Internalisierung der Bakterien führen. Diese Ak-
tivierung führt im Zusammenspiel mit den GTPasen Cdc42 und Rac1 zur Phosphorylie-
rung vonCortactin, einem zytoskelettalen Protein, das die Aktinpolymerisation vermitteln
kann [20].
Die Mitglieder der Rho GTPase-Familie spielen – wie auch die Src-PTK-Familie – eine
wichtige Rolle bei der Etablierung und Erhaltung der Zellmorphologie, der Polarität, bei
der Zellmigration und -teilung. Beide Signalwege können sich gegenseitig beeinflussen
oder auch parallel wirken. Hinsichtlich ihrer Funktionsweise unterscheiden sich die Rho
GTPasen aber grundlegend von Src-PTKs. Die GTPasen fungieren als molekulare Schal-
ter innerhalb der Signalwege, die zu einer Aktivierung der Aktinpolymerisation führen,
weshalb sie eine Schlüsselrolle einnehmen. Aufgrund ihrer Schalterfunktion können sie
ankommende Signale in eine koordinierte Folge von Antwortsignalen umwandeln, wel-
che zu ortsspezifischen Veränderungen des Aktin-Zytoskeletts führen [48]. Insbesondere
Rac1 wurde mit der Bildung protrusiver Membranausstülpungen in Verbindung gebracht
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[112]. Es ist somit nicht verwunderlich, dass eine Vielzahl von pathogenen Bakterien Me-
chanismen entwickelt hat, durch Aktivierung der GTPasen und den damit einhergehen-
den zytoskelettalen Veränderungen, ihre Aufnahme in Wirtszellen auszulösen.
Um die Rolle der kleinen GTPase Rac1 hinsichtlich der während der Internalisierung von
S. pyogenes A128 gebildeten Membranprotrusionen und Aktinfilamente zu untersuchen,
wurden HUVEC mit Wildtyp-Rac1 und der dominant negativen Form von Rac1 transfi-
ziert. Beide Konstrukte waren mit GFP fusioniert, was die einfache Identifizierung von
transfizierten Zellen im Fluoreszenzmikroskop erlaubte. Obwohl die verwendeten HU-
VEC, wie alle primären Zellen eine gewisse Transformationsresistenz aufwiesen, war es
durch Verwendung der Nukleofektionsmethode jedoch möglich, hohe Transfektionsraten
zu erzielen. Diese lagen, abhängig vom zu transfizierenden Konstrukt, bei ca. 60-80%. Zu-
sätzlich ermöglichte es die Analyse am Fluoreszenzmikroskop, nur die Zellen zu unter-
suchen, die auch transfiziert waren. Es konnte gezeigt werden, dass es zur Akkumulation
von Rac1 und einer damit einhergehenden Polymerisation von Aktin in der unmittelba-
ren Umgebung der Bakterien kommt. Die Aktivität von Rac1 ist dabei für die Aufnah-
me der Streptokokken essentiell, wie die 85%ige Inhibierung in den mit der dominant
negativen Form von Rac1 transfizierten Zellen zeigt. Diese Aktivierung konnte bioche-
misch durch Präzipitation des aktiven Rac1 aus den infizierten Zellen weiter verifiziert
werden. Die auf den ersten Blick geringe Menge an GTP-gebundenem Rac1 muss aller-
dings vor dem Hintergrund betrachtet werden, dass es nur zu einer Aktivierung in der
unmittelbaren Umgebung der Bakterien kommt. Diese Aktivierung erfolgt transient in-
nerhalb eines kurzen Zeitfensters, was die Verwendung des Synchronisationsprotokolls
unumgänglich macht (siehe Kapitel 4.1.3). Vergleicht man den Verlauf des Auftretens der
Aktin-Akkumulationsereignisse mit der Kinetik der Rac1-Aktivierung, so zeigt sich ein
ähnlicher zeitlicher Verlauf.
Rac1 ist jedoch nicht in der Lage, die Aktinpolymerisation direkt zu initiieren, sondern
aktiviert Mitglieder der WASP-Familie, die wiederum zu einer Aktivierung des Arp2/3-
Komplexes führen [160]. Arp2/3 ist einer der Hauptpolymerisationsfaktoren und verant-
wortlich für die Bildung von verzweigten Aktinfilamenten [16, 6]. Durch Kolokalisations-
experimente konnte in dieserArbeit das ersteMal eine Beteiligung des Arp2/3-Komplexes
bei der Bildung von Aktinfilamenten während der Internalisierung von S. pyogenes gezeigt
werden. Inwieweit Cortactin, eines der Hauptsubstrate von Src-PTKs, das darüber hinaus
auch direkt mit dem Arp2/3-Komplex interagieren und diesen aktivieren kann [132, 176],
eine Rolle bei der Bildung der Aktin-Akkumulationen spielt, ist momentan unklar. Auf-
grund der Tatsache, dass die Internalisierung in Zellen, die mit der dominant negativen
Form von Rac1 transfizierten wurden, praktisch nicht mehr stattfand, deutet auf eine es-
sentielle Rolle der GTPase bei der Aktivierung des Arp2/3-Komplexes hin. Es kann aber
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nicht ausgeschlossen werden, dass beide Faktoren – Src und Rac1 – synergistisch oder
auch parallel wirkend für die optimale Aktivierung notwendig sind. Um diese Frage zu
klären, sind noch weitere Versuche notwendig.
Eines ähnlichen Mechanismus bedienen sich enteropathogene Yersinia spp., die durch die
Bindung von Invasin an β1-Integrine eine Rac1-Aktivierung auslösen. Diese Aktivierung
resultiert in einer durch den Arp2/3-Komplex initialisierten Aktinpolymerisation um die
Bakterien und ist essentiell für deren Aufnahme [5]. Im Fall der durch S. pyogenes A128 in-
duziertenAktinakkumulation kommt es – im Vergleich zu derYersinia Invasin-abhängigen
Aufnahme – jedoch nicht zu einer Aktivierung von Integrinen, da der Aufnahmeprozess
unabhängig von β1-Integrinen abläuft.
In verschiedenen Studien konnte gezeigt werden, dass die Stimulation von Zellen mit
Wachstumsfaktoren zur Bildung von Membranprotrusionen führt. Diese Vorgänge wa-
ren strikt Rac-abhängig [136]. Die Bindung der Wachstumsfaktoren führt dabei zur Ak-
tivierung von Rezeptortyrosinkinasen, an die über SH2-Domänen weitere Proteine bin-
den können. Die Rekrutierung des heterodimeren Enzyms PI3-Kinase, welches über SH2-
Domänen verfügt, war dabei für die Aktivierung von Rac1 als Antwort auf die Stimulie-
rung mit Wachstumsfaktoren entscheidend. Die exakte Funktion der PI3K im Kontext der
Rac1-Aktivierung ist jedoch noch nicht vollständig verstanden. Insbesondere ist im Mo-
ment noch unklar, ob PI3K für die Aktivierung von Rac1 oder Rac1 für die Aktivierung
von PI3K verantwortlich ist.
Purushothaman et al. konnten zeigen, dass die Internalisierung eines M1-exprimieren-
den Streptokokkenstammes PI3K-abhängig ist [133]. Inhibitionsstudienmit SfbI-exprimie-
renden S. gordonii-Stämmen zeigten ebenfalls eine Abhängigkeit der Internalisierung von
der PI3K-Aktivität (A. Nerlich, unveröffentlicht). Die Internalisierung von Streptokokken
des SerotypsM3 in HUVECwurde dagegen von demPI3K-Inhibitor LY294002 nicht beein-
flusst. Die Rolle der PI3Ks, insbesondere im Hinblick auf die Aktivierung von Rac1 wurde
deshalb genauer untersucht.
In Inhibitionsversuchen mit dem PI3K-Inhibitor LY294002 konnten diese Ergebnisse be-
stätigt werden. Für den SfbI-exprimierenden Stamm A40 wurde die Anzahl der intrazel-
lulären Bakterien in der Gegenwart des Inhibitors um 60% reduziert, während der Stamm
des Serotyps M3 keine Veränderung hinsichtlich der Anzahl intrazellulärer Bakterien auf-
wies. Eine ähnliche PI3K-Abhängigkeit konnte für die Invasion von Y. pseudotuberculosis
und Y. enterocolitica, Helicobacter pylori und M1-exprimierende Streptokokken gezeigt wer-
den, bei deren Aufnahme β1-Integrine beteiligt sind [45, 146, 81, 133]. Hier zeigte sich ein
entscheidender Unterschied zwischen der Internalisierung von Streptokokken des Sero-
79
5 Diskussion
typs M3, die nicht PI3K-abhängig ist, und pathogenen Bakterien, deren Aufnahme über
einen β1-Integrin-abhängigen Prozess abläuft.
Hinsichtlich der Akkumulation von Aktin in der unmittelbaren Umgebung der Strepto-
kokken während des Internalisierungsprozesses konnte ebenfalls kein Unterschied beob-
achtet werden. Die Rac1-Aktivierung erfolgt hier offensichtlich auf einem PI3K-unabhäng-
igen Weg (siehe Abbildung 4.24). Trotz Hemmung durch LY294002 ist GTP-gebundenes
Rac1 in den mit S. pyogenes A128-infizierten HUVEC nachweisbar. Lambert und Kollegen
konnten in Fibroblasten einen PI3K-unabhängigen Mechanismus für die Aktivierung von
Rac1 nachweisen [85]. Die Vermittlung des Aktivierungssignals erfolgt hierbei über Tiam1
und die GTPase Ras unter Umgehung des PI3K-Signalweges. In VEGF-stimulierten Zel-
len, für die eine Abhängigkeit der Rac1-Aktivierung von der PI3K nachgewiesen wurde
[186] und als Kontrolle für einen PI3K-abhängigen Weg der Aktivierung dienten, ist hin-
gegen wie erwartet keine Aktivierung in der Gegenwart des Inhibitors nachweisbar. In
beiden Fällen ist in den LY294002-behandelten Zellen die phosphorylierte Form von Akt
nicht nachweisbar, was für eine vollständige Hemmung der Klasse I PI3Ks spricht.
Welche Rolle die Phosphorylierung von Akt und die dieser Phosphorylierung vorausge-
hende Aktivierung von Klasse I PI3Ks bei der Infektion mit GAS A128 spielt, ist noch völ-
lig unklar. Marshall et al. berichteten von einer Beteiligung dieser PI3K-Subfamilie bei der
adsorptiven Phagozytose [99]. Die Akkumulation von PtdIns(3,4,5)P3, dem Produkt von
Klasse I PI3Ks, wurde dabei nur während der Phase, in der das Phagosom geschlossen
wurde, beobachtet. Diese Prozesse gehen mit der Akkumulation von Aktin einher. Un-
mittelbar danach fiel der PtdIns(3,4,5)P3-Spiegel wieder auf das Ausgangsniveau. Trotz
Hemmung der PI3K durch Wortmannin kam es noch zur Akkumulation von Aktin, wäh-
rend die Konzentration von PtdIns(3,4,5)P3 nach Zugabe des Inhibitors stark abnahm. Die
Rolle von Klasse I PI3Ks für die Akkumulation von Aktin in den sog. phagosomal cups
wird jedoch kontrovers diskutiert. Während die Akkumulation von Klasse I PI3Ks an der
Plasmamembran ausreichend für die Initiierung der Aktinpolymerisation und die Phago-
zytose ist [94], wird die Aufnahme von größeren Partikeln durch Wortmannin gehemmt,
obwohl es noch zur Akkumulation von Aktin kommt [34]. Bei der Internalisierung von
M3-Streptokokken in HUVEC, bei denen es sich nicht um phagozytische Zellen im klas-
sischen Sinne handelt, ist die Aufnahme nicht beeinträchtigt. Es sind jedoch weitere Un-
tersuchungen notwendig, um die exakte Rolle von Klasse I PI3Ks in diesem Prozess zu
klären.
Die Familie der PI3Ks setzt sich, wie schon angedeutet aus verschiedenen Klassen zusam-
men, die aufgrund der Zusammensetzung ihrer Untereinheiten und der Substratspezifität
in unterschiedlichen biologischen Prozessen eine Rolle spielen [92]. Neben der schon an-
gesprochen Funktion bei Umlagerungen des Zytoskeletts spielen PI3Ks jedoch auch bei
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Endozytosevorgängen eine Rolle. Sowohl Klasse I als auch Klasse III PI3Ks werden durch
den Inhibitor LY294002 wirkungsvoll gehemmt.
hVPS34, das bisher einzige identifizierte Mitglied der Klasse III, bindet an die endosoma-
le GTPase Rab5 und ist für die weitere Reifung von frühen Endosomen essentiell [28].
Durch Bildung von PtdIns(3)P auf der endosomalen Membran kommt es zur Rekrutie-
rung von EEA1, einem Effektorprotein mit einer FYVE-Domäne. Zusätzlich zur Bindung
an PtdIns(3)P kann EEA1 auch an die GTPase Rab5 binden und auf diese Weise die ho-
motypische Fusion von endosomalen Vesikeln vermitteln. Die Rekrutierung von EEA1 zu
den M3-GAS-enthaltenden Phagosomen konnte in dieser Arbeit nachgewiesen werden
und stellt einen indirekten Hinweis auf die Aktivität von Klasse III PI3Ks dar. Diese Be-
funde stehen in scheinbarem Widerspruch zu einer von Håkansson et al. veröffentlichten
Arbeit zur Interaktion von M3-Streptokokkenmit humanen Keratinozyten, bei denen kei-
ne Kolokalisation mit EEA1 und Rab5 nachwiesen werden konnte [60]. Es muss allerdings
berücksichtigt werden, dass (i) die Ergebnisse nicht ohne weiteres zwischen den beiden
Zelltypen übertragen werden können und (ii) die Generation von PtdIns(3)P und die da-
mit einhergehende Rekrutierung von EEA1 und Rab5 ein transienter Prozess ist, der in
ca. 3-5 Minuten vollständig abgeschlossen ist [172, 145]. Diese Tatsache kann dazu führen,
dass dieser Prozess in fixierten Zellen möglicherweise übersehen wird. Die beste Möglich-
keit solche transienten Prozesse während der Infektion mit Bakterien darzustellen, ist die
Videomikroskopie in Verbindung mit GFP-markierten Proteinen (siehe [145]).
Die Aktivierung von hVPS34 ist nicht nur wichtig für die Rekrutierung von EEA1 sondern
ist auch die Voraussetzung für den Erwerb von spät-endosomalen/lysosomalen Markern
wie LAMP1 [172, 53]. Es konnte in den mit dem PI3K-Inhibitor LY294002 behandelten Zel-
len eine Reduzierung der Fusion zwischen den GAS A128-enthaltenden Phagosomen und
LAMP1-positiven Vesikeln nachgewiesen werden. Diese Ergebnisse unterstützen die Hy-
pothese, das Klasse III PI3K in diesen Prozessen involviert sind. In Infektionsversuchen
mit N. gonorrhoeae konnte ebenfalls eine nicht mehr stattfindende Fusion mit den Lysoso-
men beobachtet werden [17].
Streptokokken des Serotyps M3 sind in dem auch in dieser Arbeit verwendeten System in
der Lage, die Zellen nach 1.5-2 Stundenwieder zu verlassen. Sie sind dabei zusammen mit
LAMP1 außerhalb der Zellen auf der Oberfläche nachweisbar. Inwieweit die lysosomale
Fusion eine Voraussetzung darstellt, damit die Bakterien die Zellen wieder verlassen kön-
nen, ist momentan noch ungeklärt. Die Tatsache, dass die Aufnahme der Streptokokken
mit der Akkumulation von Aktin und der Rekrutierung von frühen endosomalen Mar-
kerproteinen und im weiteren Verlauf mit Markern für späte Endosomen/Lysosomen ein-
hergeht, deutet auf einen klassischen endosomalen Weg der Internalisierung hin. Ob es
im weiteren Verlauf zu einer vollständigen Reifung der Phagosomen kommt und/oder
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es sich dabei um einen Mechanismus handelt, der es den Streptokokken ermöglicht, sich
ausgehend vom Blutkreislauf nach Überwindung der Endothelbarriere in tieferliegende
Gewebeschichten auszubreiten, muss noch weiter untersucht werden.
Es sei an dieser Stelle aber darauf hingewiesen, dass es möglich ist, nach zwei Stunden
lebende, intrazelluläre Streptokokken aus den Zellen zu isolieren. In verschiedenen Studi-
en wurde außerdem gezeigt, dass S. pyogenes in der Lage ist, in Makrophagen [167] und
PMNs [155], d. h. in professionellen, phagozytischen Zellen für eine gewisse Zeit zu über-
leben. Die genauen Mechanismen sind jedoch noch unerforscht. Das Überleben in PMNs
wurde auf die Expression von M und M-ähnlichen Proteinen zurückgeführt [155]. Ein
ähnlicher phagosomaler Reifungsprozess wie der in dieser Arbeit beschriebene konnte
vor kurzem für S. aureus, ebenfalls ein Gram-positives, pathogenes Bakterium, in HUVEC
nachgewiesen werden [145]. Während die Mehrzahl der untersuchten S. aureus-Stämme
relativ schnell abgetötet wurden, waren bestimmte Varianten in der Lage längere Zeit in
den Endothelzellen zu überleben. Die Überlebensrate dieser small colony variants verbes-
serte sich sogar nach mehrmaliger Zellpassage.
Abbildung 5.1: Modell der Signaltransduktionsvorgänge während der Internalisierung von
S. pyogenes A128. Die Aufnahme von Streptokokken des Serotyps M3 erfolgt durch Aktivierung
von Protein-Tyrosinkinasen der Src-Familie und der GTPase Rac1 nach Bindung der Streptokok-
ken an lipid rafts. In Folge dessen kommt es zur Rekrutierung von Arp2/3 und zur Polymerisation
von Aktin. Die gebildeten Aktinfilamente werden durch α-Actinin stabilisiert.
In dieser Arbeit wurden die an der Internalisierung von Streptokokken des Serotyps M3
beteiligten Signaltransduktionwege auf molekularer Ebene untersucht. Es konnte gezeigt
werden, dass die auf der ultrastrukturellen Ebene sichtbaren protrusiven Membranaus-
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stülpungen nicht nur mit der Polymerisation von Aktin sondern auch mit der Rekrutie-
rung des die Aktinfilamente stabilisierenden Proteins α-Actinin einhergeht. Wichtig für
die Initiierung der Signalkaskaden ist die Bindung an lipid rafts, die sich in der Zell-
membran befinden undwichtige Signaltransduktionsplattformen darstellen. Darüber hin-
aus konnte gezeigt werden, dass die in diesen Membranmikrodomänen lokalisierten Src-
Kinasen für die Aufnahme essentiell sind. Neben der Aktivität dieser Proteinkinasen ist
die kleine GTPase Rac1 wichtig für die Akkumulation von Aktin in der unmittelbaren
Umgebung der Bakterien und für die Bildung der damit einhergehenden Membranaus-
stülpungen. Die Polymerisation von Aktin selbst wird offensichtlich durch den Arp2/3-
Komplex initiiert. Inwieweit die Aktivierung des Arp2/3-Komplexes auch durch die Src-
Kinase erfolgt, ist noch ungeklärt. Die Aktivierung von Rac1 erfolgt dabei unabhängig von
Klasse I PI3-Kinasen. Diese Vorgänge sind in Abbildung 5.1 schematisch dargestellt.
Abbildung 5.2: Endosomale Fusionsereignisse während der Internalisierung von Streptokok-
ken des Serotyps M3. Eine wichtige Rolle für das intrazelluläre Schicksal der Streptokokken spie-
len PI3-Kinasen der Klasse III (hVPS34). Unmittelbar nach der Aufnahme kolokalisieren die Strep-
tokokken mit EEA1, einemMarker für frühe Endosomen. Imweiteren Verlauf der Infektion kommt
es zur Fusion mit LAMP1-positiven späten Endosomen/Lysosomen. Dieser Prozess kann durch
den PI3K-Inhibitor LY294002 gehemmt werden.
Eine Beteiligung von PI3Ks konnte jedoch hinsichtlich der Fusionsereignisse der GAS-
enthaltenden Phagosomen gezeigt werden. Die Streptokokken gelangen nach der Auf-
nahme in Phagosomen, die EEA1, einen Marker für frühe Endosomen, besitzen. Im wei-
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teren Verlauf der Infektion kommt es in Folge von weiteren Fusionsereignissenmit späten
Endosomen/Lysomen zum Erwerb von LAMP1. Dieser Vorgang ist PI3K-abhängig, wie
durch Inhibitionsversuchemit LY294002 gezeigt werden konnte. Dabei handelt es sich ver-
mutlich um die mit Endozytosevorgängen in Verbindung gebrachte Klasse III der PI3K-
Familie. Die eben beschriebenen Vorgänge sind schematisch in dem Modell in Abbildung
5.2 dargestellt.
Mit dieser Arbeit wurden somit erstmals die Grundlagen für weitere Untersuchungen die-
ses bislang einzigartigen Internalisierungsprozesses gelegt. Dessen weiterführende Ana-
lyse, insbesondere des intrazellulären Schicksals dieses Serotyps, könnte von essentieller
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